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1. RÖVIDÍTÉSEK JEGYZÉKE 
BPyV ........ szarvasmarha polyomavírus (bovine polyomavirus) 
BSA .......... szarvasmarha szérumalbumin (bovine serum albumin) 
DK ............ direkt kicsapatás  
Echo .......... enterális citopatogén humán orphan (enteric cythophatogen human orphan) 
EV ............. enterovírus 
GE ............. gastroenteritis 
GI .............. egyes genocsoport 
GII ............ kettes genocsoport 
GC ............ genom kópiaszám (genome copies) 
HAdV ....... humán adenovírus 
HAstV ....... humán astrovírus 
HAV ......... hepatitis A vírus 
HEV .......... hepatitis E vírus 
HPyV ........ humán polyomavírus 
IE .............. intesztinális Enterococcus  
JCPyV ....... JC polyomavírus 
LOD .......... kimutatási határ (limit of detection) 
MF ............ membrán filter 
MPN ......... legvalószínűbb szám (most probable number) 
MST .......... mikrobiális nyomkövetés (microbial source tracking) 
NoV .......... norovírus 
NTU .......... nefelometriás turbiditás egység (nephelometric turbidity unit) 
PAdV ........ sertés adenovírus (porcine adenovirus) 
qPCR ........ kvantitatív polimeráz láncreakció (quantitative polymerase chain reaction) 
RV ............ rotavírus 
RVA ......... rotavírus A csoport 
RVC .......... rotavírus C csoport 
RT ............. reverz transzkripció 
TBE .......... tris-borát-EDTA  





A vírusok a környezetben széles körben előfordulnak, így különféle víztípusokban is 
fellelhetők. A szennyvizek koncentráltan tartalmazzák a széklettel vagy a vizelettel ürülő, az 
emésztőrendszeren keresztül fertőzést kialakító úgynevezett enterális vírusokat. Jóllehet a 
vírusok jelentős része a szennyvízkezelés során eltávolítható, a kis méretüknek és a nagy 
ellenálló-képességüknek köszönhetően kisebb hányaduk átjuthat a tisztított szennyvízbe. Ahol 
a tisztított szennyvizet befogadó víz ivóvíz kinyerésére szolgál, vagy fürdési, sportolási célra 
is használják, ott nagy egészségügyi kockázattal kell számolni. Természetes fürdőhelyeken 
vagy medencés fürdőkben a fürdőzőktől származó szennyezés közvetlenül növeli a 
megbetegedés kialakulásának a kockázatát. 
A felszíni vizek szennyezése kommunális és mezőgazdasági szennyvízzel világszerte 
közegészségügyi problémát jelent. A fejlődő országokban a vízkezelés hiányában, vagy a nem 
megfelelő vízkezelés következtében gyakoriak a kórokozó vírusoknak tulajdonított enterális 
járványok, amelyekre a legérzékenyebbek az öt éven aluli gyermekek, az idősek és a 
legyengült immunrendszerű emberek. A probléma a fejlett országokban is megmutatkozik, de 
esetszerűen, javarészt rendkívüli időjárási eseményekkel összefüggésben. A klímaváltozás 
következtében a szélsőséges események előfordulása várhatóan gyakoribbá válik, elősegítve 
ezáltal a vízzel is terjedő enterális vírusok térhódítását. Az egyre sűrűbben előforduló heves 
esőzések, a növekvő átlaghőmérséklet és a világszerte gyakoribbá váló áradások mind 
elősegítik a patogén mikroorganizmusok terjedését és túlélését. 
Magyarországon az utóbbi évtizedekben egyre gyakrabban derül fény a víz közvetítő 
szerepére vírusjárványok esetén. A kórokozók terjedésének azonosítása – a 2006. júniusi 
miskolci ivóvízjárványtól eltekintve – közvetett módon történt: a humán minták, a 
vízmintákból kimutatott fekális indikátor baktériumok és epidemiológiai adatok alapján 
azonosították az ivó-, illetve fürdővizet, mint szennyező terjesztő közeget. A jelen 
dolgozatban olyan víruskimutatásra alkalmas módszerek adaptálása és fejlesztése történt meg, 
amely a vízzel is terjedő potenciálisan patogén vírusok kimutatására ad lehetőséget nagy 
mennyiségű – akár 10 liter – vízmintából. A víruskoncentrálási és vírus nukleinsav detektáló 
technikák alkalmazásával a víz, mint lehetséges fertőzést közvetítő közeg vizsgálata a rutin 





3. IRODALMI ÁTTEKINTÉS 
A környezeti virológia részét képezik azok a vírusok, amelyek víz, szennyvíz, talaj, levegő 
közvetítésével vagy különféle hordozó felületekhez tapadva terjednek. A legtöbbjük enterális 
vírus, amely széklet-száj útján terjed és fertőz. A humán enterális vírusok az emberek obligát 
parazitái, amelyek jellemzően az emésztőrendszeren keresztül jutnak a szervezetbe és 
alakítanak ki fertőzést. A vírusos gastroenteritisben vagy májgyulladásban szenvedő betegek 
hozzávetőlegesen 105-1013 vírus részecskét ürítenek 1 g széklettel (Bosch, 1998; Hamza és 
mtsai, 2009). A leggyakrabban tanulmányozott, vízzel is terjedő enterális vírusok az 
Adenoviridae, az Astroviridae, a Caliciviridae, a Hepeviridae, a Picornaviridae és a 
Reoviridae családba tartoznak (Carter, 2005; Fong és Lipp, 2005), amely lista a 
Polyomaviridae családdal bővült az elmúlt években (Girones és mtsai, 2010). A fő enterális 
vírus családok egy vagy több vírus típust és variánst tartalmaznak, amely csoportok ellenálló-
képességüket, kórokozó-képességüket és fertőzőképességüket tekintve különböznek 
egymástól. A környezeti úton terjedő vírusok fő kórokozó ágensei különböző enyhe lefolyású 
megbetegedéseknek, mint amilyen a vírusos gyomorbélgyulladás, vagy egyes légzőrendszeri 
megbetegedések, de súlyos betegségeket is okozhatnak (pl. agyhártyagyulladás és 
májgyulladás). A gyengébb immunállapotúak, mint pl. a gyerekek, idősek, várandós nők vagy 
valamilyen súlyos alapbetegségben szenvedők, sokkal érzékenyebbek az enterális 
vírusfertőzésekre és komolyabb szövődményekkel is járhatnak az infekciók. 
Legáltalánosabban ez a rotavírus fertőzésnél látható, amely elsősorban kisgyermekekre nézve 
veszélyes, és sokkal jelentősebb probléma a fejlődő, mint a fejlett országokban (Havelaar és 
Melse, 2003). Genetikai tényezők is szerepet játszhatnak abban, hogy az emberek mennyire 
fogékonyak a vírusfertőzésekre. Erre jó példa a norovírusok és az AB0 vércsoport receptor 
genotípusa közti kapcsolat (Hutson és mtsai, 2002). Az azonosított víz eredetű enterális vírus 
infekciókat általában szennyvízzel szennyezett ivóvíz vagy fürdővíz okozza (Svraka és mtsai, 
2007). Közvetetten víz eredetűnek tekinthető a szennyezett öntözővízzel kezelt élelmiszer 
fogyasztása következtében kialakuló fertőzés.    
Az enterális vírusok jellemzően burok nélküliek, ezáltal nagyon stabilak a környezetben 
(Rzezutka és Cook, 2004). Ezeket a vírusokat a jelenlegi szennyvízkezelési eljárások nem 
minden esetben távolítják el megfelelően (Calgua és mtsai, 2013a; Hewitt és mtsai, 2011; Van 
den Berg és mtsai, 2005; Van Heerden és mtsai, 2003), ezért a környezetet mind a kezeletlen, 
mind a kezelt szennyvíz folyamatosan terheli vírusokkal (Gantzer és mtsai, 1998). Indirekt 
szennyeződési útra példaként említhetők még az állattartó telepek (gyakran illegális) 
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szennyvízelfolyói. Az emberek közvetlenül is szennyezhetik a vizes környezeteket: a fürdőzés 
során a fertőző beteg, valamint sok esetben a tünetmentes vírushordozó fürdőzők által a vízbe 
juttatott patogének veszélyeztethetik a vízminőségét. A vírusok az emberi szervezetből 
legfőképpen széklet, vizelet, hányás és nyál közvetítésével kerülhetnek a fürdővízbe, de az 
izzadság és a kozmetikumok is szolgálhatnak kockázati közegként. Akár már néhány 
vírusrészecske képes vírusos fertőzést okozni, ha pl. fertőzőképes norovírussal szennyeződött 
víz kerül az emésztőrendszerbe (Teunis és mtsai, 2008). A főbb vízzel terjedő vírusokat az 1. 
táblázat foglalja össze.  
Enterális vírus  Család Genom Genom mérete (kb) Vírus átmérő (nm) Forrás 
Adenovírus Adenoviridae dsDNS 30-40 90-100 Jiang, 2006  
Astrovírus Astroviridae +ssRNS 6,1-7,3 41-43 Meleg, 2011 
Enterovírus Picornaviridae +ssRNS ~7,5 28-32 Kapusinszky, 2011 
Hepatitis A Picornaviridae +ssRNS ~7,5 27-32 Rusvai, 2011a 
Hepatitis E Hepeviridae +ssRNS 7,2 27-34 Rusvai, 2011b 
Norovírus Caliciviridae +ssRNS 7,3-7,7 27-35 Reuter, 2011 
Polyomavírus Polyomaviridae dsDNS ~5,1 40-45 Hirsch és mtsai, 2013 
Rotavírus Rheoviridae dsRNS 18,5-29,0 70-90 Bányai, 2011 
1. táblázat: Az enterális vírusok főbb csoportjai, rendszertani besorolásuk, genetikai jellemzőik és méretük.  
ds: duplaszálú; +ss: pozitív egyszálú. 
 
 
3.1. VÍZZEL TERJEDŐ VÍRUSOK 
3.1.1. ADENOVÍRUSOK 
Az adenovírusok ikozaéderes, burok nélküli vírusok és szerotípustól függően mintegy 30-
40 kb hosszú duplaszálú DNS genommal rendelkeznek (Eischeid és mtsai, 2009). A lineáris 
DNS-t egy fehérjekapszid védi a környezeti behatásokkal szemben, amelynek átmérője 90-
100 nm között mozog (Jiang, 2006). Az adenovírusok az Adenoviridae családba tartoznak, 
azon belül is a Mastadenovirus nemzetségbe, amely humán- (HAdV), sertés- (PAdV) és 
szarvasmarha (PAdV) specifikus szerotípusokat foglal magába. Napjainkig több mint 50 féle 
humán adenovírust azonosítottak, amelyek különböző biológiai, fizikai és kémiai 
tulajdonságaik alapján hat alcsoportba sorolhatók (A-F). Az adenovírusok okozta fertőzések a 
megbetegedések széles spektrumát lefedik: elsősorban a felsőlégutak kórokozói, de 
idegrendszeri fertőzést, kötőhártya-gyulladást, és egyes szerotípusok az emésztő 
szervrendszerben vírusos gastroenteritist is okozhatnak (Fong és Lipp, 2005). Főként 
cseppfertőzéssel terjednek, viszont az emésztő szervrendszerben elszaporodva 
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megjelenhetnek a székletben is (Carter, 2005). Széklet-száj úton az F alcsoportot képviselő 40 
és 41 szerotípusú adenovírusok terjednek, amelyek a kisgyermekek adenovírusos 
gastroenteritis megbetegedéséért felelősek. Érzékenyek a kémiai fertőtlenítőszerekkel 
szemben, de sokkal jobban ellenállnak az UV fény nukleinsav károsító hatásának, mint a 
többi enterális vírus (Thurston-Enriquez és mtsai, 2003). Az adenovírusok a kezdeti infekció 
helyétől függetlenül hosszú ideig ürülnek a szervezetből az emésztőrendszeren keresztül, de 
maga a mechanizmus még nem teljesen tisztázott humán vonatkozásban (Calcedo és mtsai, 
2009). Adenovírus fertőzések az év minden szakában világszerte előfordulnak (Flomberg, 
2005). Előfordulásukat különféle víztípusokban – pl. nyers és tisztított szennyvízben, felszíni 
édes- és tengervízben, természetes és mesterséges fürdővízben – leírták már (Bofill-Mas és 
mtsai, 2006; Sinclair és mtsai, 2009; Wyn-Jones és mtsai, 2011). Korlátozott számú, 
feltételezetten víz által közvetített adenovírusos megbetegedés esetet írtak le, különösen 
uszodai kötőhártya-gyulladást (Sinclair és mtsai, 2009). Általában a medencevíz 




A Caliciviridae családba tartozó norovírusok vezető kórokozó ágensei a felnőttek körében 
is gyakori hányásos, hasmenéses megbetegedéseknek világszerte (Patel és mtsai, 2009). 
Sokszor a norovírusok (NoV) állnak a szennyezett víz vagy étel fogyasztása következtében 
fellépő akut gastroenteritisek hátterében. A fertőzések előfordulása sporadikus és minden 
korosztályban jellemző. Ezzel szemben a sapovírusok elsősorban kisgyermekekben okoznak 
sporadikus akut gastroenteritist (Hansman és mtsai, 2007; Khamrin és mtsai, 2007; Monica és 
mtsai, 2007).  
Sem a norovírusok, sem a sapovírusok nem rendelkeznek burokkal. A pozitív egyszálú 
RNS genomjuk mérete 7,3 és 7,7 kilobázis között változik (Reuter, 2009). Genetikailag 
nagyon változatos csoportot alkotnak és tovább bonthatók 5 genocsoportra, amelyek közül az 
egyes (GI) és a kettes (GII) genocsoportba sorolhatók a fertőzések döntő többségéért felelős 
törzsek (Zheng és mtsai, 2006). E két genocsoport közül a kettes áll a norovírus okozta 
megbetegedések mintegy 75-90 %-ának hátterében, amelyek száma a hideg hónapokban 
mutatja a csúcsot (Gallimore és mtsai, 2007). A norovírus virionok robusztusak, jól 
ellenállnak a gazdaszervezeten kívüli környezeti hatásoknak és ezzel egyidejűleg a különféle 
víruseltávolító eljárásoknak (Rzezutka és Cook, 2004; Thurston-Enriquez és mtsai; 2003). 
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Jelenlétüket a szennyvíztől a felszíni vizeken át az ivóvízig számos víztípusból kimutatták 
(Boccia és mtsai, 2002; La Rosa és mtsai, 2007; Vainio és Myrmel, 2006; Wyn-Jones és 
mtsai, 2011). Fontos megemlíteni, hogy a humán norovírusok detektálása in vitro 
sejttenyésztéses módszerrel jelen tudásunk szerint nem lehetséges, ezért a fertőzőképes 
vírusrészecskék elkülönítése kihívást jelent.  
 
3.1.3. ENTEROVÍRUSOK 
Az Enterovirus nemzetség (EV) gömb alakú burok nélküli vírusokat foglal magába és a 
Picornaviridae család részét képezi.  Az örökítő anyaguk 7,2-8,5 kb közötti egyszálú pozitív 
RNS, amelyet fehérjekapszid vesz körül, így alakítva ki a ~30 nm átmérőjű víruspartikulákat. 
Az Enterovirus nemzetség molekuláris tulajdonságok alapján továbbontható 7 emberi 
megbetegedést okozó fajra és a fajon belül szerotípusokra (Knowles és mtsai, 2012): 
- Humán Enterovirus A: néhány coxsackievírus A és enterovírus 
- Humán Enterovirus B: coxsackievírus A9, coxsackievírus B1-6, néhány enterovírus és 
a legtöbb echovírus 
- Humán Enterovirus C: poliovírus 1-3 és további coxsackievírus A 
- Humán Enterovirus D: enterovírus 68, 70, 94, humán rhinovírus 87 
- Humán Rhinovirus A, B és C 
A napjainkban azonosított enterovírusok egyedi számot kapnak az enterovírus 68-tól 
kezdődően és a négy humán enterovírus faj valamelyikében kerülnek besorolásra (Rodríguez-
Lazáro és mtsai, 2012). Az enterovírusok elsődlegesen széklet-száj úton terjednek. A 
szaporodásuk az emésztő szervrendszerben történik, ahonnan a vírusok más szervekbe 
vándorolva a gastroenteritisen túl járványos gyermekbénulást, aszeptikus agyhártyagyulladást, 
szívbetegségeket, kéz-láb-száj betegséget, kötőhártya-gyulladást, kiütéses megbetegedéseket, 
megfázásos és légzőszervi megbetegedéseket alakítanak ki (Fong és Lipp, 2005). A fertőzések 
közül csak minden századik jár klinikai tünetekkel, de a tünetmentes hordozók is üríthetnek 
fertőzőképes vírusrészecskéket. Az enterovírusok a vegyszeres fertőtlenítéssel szemben 
nagyon ellenállóak (Poli és mtsai, 1978; Kahler és mtsai, 2010). UV fénnyel sem lehet 
teljesen eliminálni az enterovírusokat, kísérletesen átlagosan 3 nagyságrend csökkenést 






Napjainkig a humán polyomavírusok (HPyV) 12 tagját írták le (Hirsch és mtsai, 2013). 
Szerológiai vizsgálatok alapján a népesség 35-90%-a humán polyomavírus hordozó, de 
klinikai tünetek többnyire csak gyengült immunrendszerű betegek esetében mutatkoznak 
(Dalianis és Hirsch, 2013). A humán populációban állandóan jelen vannak a polyomavírusok 
– főként a JC polyomavírus (JCPyV) –, és folyamatosan ürülnek a vizelettel (Bofill-Mas és 
mtsai, 2001). A polyomavírusok morfológiailag és szerkezetileg nagyon egységesek (Cheng 
és mtsai, 2009). A virionok kis burokmentes, ikozaéderes 40-45 nm átmérőjű részecskék. A 
cirkuláris duplaszálú DNS genom mintegy 5 kb, amely a gazdasejtből származó hisztonok 
köré tekeredik fel. A vírusrészecskék stabilak magas hőmérsékleten is, hőhatásra a 
fertőzőképességüket csekély mértékben veszítik el (Dalianis és Hirsch, 2013). A klinikai 
kimutatás mellett (specifikus szervekben és tumorokban) vizeletből és szennyvízből is 
detektáltak polyomavírusokat (Bofill-Mas és mtsai, 2000). 
 
3.1.5. EGYÉB VÍZZEL TERJEDŐ HUMÁN VÍRUSOK 
A fent felsorolt humán vírusokon felül említést érdemelnek az astrovírusok (HAstV), a 
hepatitis A (HAV) és a hepatitis E vírus (HEV), valamint a rotavírusok (RV). Az astrovírusok 
az Astroviridae család Mamastrovirus nemzetségébe tartozó gömbölyű, burok nélküli vírusok 
pozitív egyszálú ~7 kb hosszú genommal. A kapszid fehérje prekurzor (ORF2: nyílt leolvasási 
keret 2) alapján, valamint a genetikai és az antigén tulajdonságaikat tekintve 8 típusuk létezik. 
Jellemzően gastroenteritist okoznak gyerekekben, idősekben és legyengült immunállapotú 
személyekben (Noel és mtsai, 1995).  
A hepatitis A vírus a Picornaviridae család Hepatovirus nemzetségébe sorolható. Szintén 
burok nélküli vírus, és pozitív egyszálú RNS örökítőanyaggal rendelkezik. A HAV infekciók 
elsősorban a fejlődő országokban fordulnak elő a nem megfelelő higiéniai állapot 
következtében. A fejlett országokban a jobb higiénés helyzet mellett a vakcináció is segítette 
a HAV okozta vírusos májgyulladásos esetek számának csökkenését. Egy epidemiológiai 
vizsgálat részeként megállapítást nyert, hogy az akut HAV fertőzések 6,5 %-a szennyezett 
étel- vagy vízfogyasztással hozható összefüggésbe (Daniels és mtsai, 2009). Ez a szám nagy 
valószínűséggel alábecsült, hiszen a vizsgálati időszakban előforduló összes HAV 
megbetegedés mindössze mintegy 32 %-ában volt azonosítható a fertőzés kialakulásáért 
felelős kockázati közeg (Daniels és mtsai, 2009). Irodalmi adatok támasztják alá, hogy a HAV 
hosszú ideig fertőzőképes marad vizes környezetekben: 60 napig ivóvízben (Enriquez és 
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mtsai, 1995), több mint 6 hétig folyóvízben (Springthorpe és mtsai, 1993), több mint 8 hétig 
talajvízben (Sobsey és mtsai, 1989) és akár 30 hétig tengervízben (Crance és mtsai, 1998). 
A másik vírusos hepatitist okozó, vízzel is terjedő vírus a hepatitis E vírus, amely 
rendszertanilag a Hepeviridae család Hepevirus nemzetségébe tartozik. A szintén gömb alakú, 
nem burkos, pozitív egyszálú RNS-sel rendelkező virionok megközelítőleg 7,2 kilobázis 
genommérettel rendelkeznek. A HEV tekinthető az akut humán hepatitisek fő kórokozó 
ágensének a nem megfelelő vízellátással és elégtelen közegészségügyi körülményekkel 
rendelkező régiókban (Guthmann és mtsai, 2006). HEV jelenlétét igazolták élelmiszerekben, 
vízben és különféle állatokban is (Rutjes és mtsai 2009). Leggyakrabban sertésekből izoláltak 
HEV-t, de vaddisznókat és különféle szarvasokat is meglehetősen gyakran fertőz (Adlhoch és 
mtsai, 2009; de Deus és mtsai, 2008; Martelli és mtsai, 2008; Reuter és mtsai, 2009; 
Takahashi és mtsai, 2004). Fertőzött állatok húsának fogyasztásával összefüggésben is írtak le 
HEV okozta megbetegedéseket, amely alátámasztja a HEV zoonotikus voltát (Li és mtsai, 
2005). 
A rotavírusok (Rheoviridae család, Rotavirus nemzetség) ikozaéderes burokmentes vírusok 
hármas kapszid struktúrával. A 19-29 kilobázis duplaszálú RNS genomjuk szegmentált. A 
nemzetségnek öt faja létezik (A-E) (Estes és Kapikian, 2007). Az A fajba tartozó rotavírusok 
(RVA) felelősek döntő többségben a humán rotavírus fertőzésekért és jellemzően ezen 
rotavírusok állnak világszerte a súlyos hasmenés miatt bekövetkező gyermekhalálozások 
hátterében (Sánchez-Padilla és mtsai, 2009). Ezen felül az A csoportú rotavírusok széles 
körben kimutathatók házi- és vadállatokból is (Bányai és mtsai, 2009).  
Korábbi és jelenleg is futó vizsgálatok alapján további vírusok is jelen lehetnek 
szennyvízzel elegyedett vizekben, csak úgy mint az új polyomavírusok (Merkel sejt, KI és 
WU polyomavírus) és az új picornavírusok (klassevírus és asfarvírusszerű vírus) (Bofill-Mas 
és mtsai, 2000; Bofill-Mas és mtsai, 2010; Holtz és mtsai, 2009; Loh és mtsai, 2009; Lodder 
és mtsai, 2010; Miagostovich és mtsai, 2008; Wyn-Jones és mtsai, 2011). Egyéb vírusok, mint 
a kubuvírus, az aichivírus, a picobirnavírus és a torovírus is megtalálhatók a környezetben, de 






3.1.6. MIKROBIÁLIS NYOMJELZÉS SORÁN ALKALMAZOTT ÁLLATI VÍRUSOK 
A felszíni vizek fekális szennyezettsége nemcsak humán eredetű lehet, hanem állati 
vírusok is kerülhetnek a vizekbe a különféle befolyókkal vagy a trágyával elegyedett 
bemosódások által. Az ilyen irányú kutatások középpontjában DNS vírusok állnak: főként a 
sertés adenovírusok és a szarvasmarha polyomavírus (Hundesa és mtsai, 2006; Hundesa és 
mtsai, 2009; de Oliviera és mtsai, 2012; Viancelli és mtsai, 2012). Az emberi vírusokhoz 
hasonlóan szintén magas számban ürülnek mind az egészséges, mind a tüneteket mutató 
fertőzött állatokból széklettel, illetve vizelettel (Hundesa és mtsai, 2006). Nem kevesebb, mint 
6 sertés specifikus adenovírus szerotípust írtak le napjainkig, amelyek az Adenoviridae család 
Mastadenovirus nemzetségbe sorolhatók. Legelőször 1964-ben izoláltak sertés adenovírust 
Angliában egy sertésfarmról, de idővel bebizonyosodott, hogy a vírus világszerte fertőz a 
sertésállományokban (Sanford és Hoover, 1983). A szarvasmarha polyomavírust eredetileg 
sejtkultúra szennyezőként azonosítottak 1974-ben (Rangan és mtsai, 1974). Annak ellenére, 
hogy sikerült ellenanyagokat kimutatni szarvasmarhákból (Parry és mtsai, 1983) és az 
állatokkal szoros kapcsolatban álló személyekből (Parry és Gardner, 1986), a fertőzés 
tünetmenetesen jelentkezik. Mivel mindkét vírust kimutatták a világ minden táján farmokról, 
gazdaságok és vágóhidak szennyvízelfolyóiból, trágyából, valamint ezek által szennyezett 
vizekből, ezért több kutatócsoport tett javaslatot a sertés adenovírus és a szarvasmarha 
polyomavírus alkalmazására az állati eredetű fekális szennyezés indikátoraiként (Hundesa és 
mtsai, 2006; Hundesa és mtsai, 2009; de Oliviera és mtsai, 2012; Viancelli és mtsai, 2012). A 
közelmúltban az említett vírusok mellett további DNS vírusok – juh polyomavírus, csirke és 
pulyka parvovírus – vízből történő kimutatásra alkalmas molekuláris módszerek kerültek 
kidolgozásra, amelyekkel bővülhet a spektrum a szennyeződések állati eredetének 
bizonyítására (Carratalá és mtsai, 2012; Rusiñol és mtsai, 2013).   
 
3.2. ENTERÁLIS VÍRUSOK A VIZES KÖRNYEZETEKBEN 
A vizes környezetekben az enterális vírusok terjedésének számos útja létezik. Az emberi 
enterális vírusfertőzéseket okozhatja kezeletlen vagy nem kellőképpen fertőtlenített 
szennyvízzel elegyedett, fürdőzésre, vizi szabadidős tevékenységekre használt felszíni víz, a 
bemosódások által vírussal szennyezett ivóvíz, vagy közvetetten vírussal szennyeződött 
élelmiszer fogyasztása (pl. szennyezett vízben tenyésztett kagylók, vagy szennyvízzel 
öntözött termények). Számos tanulmány leírja enterális vírusok jelenlétét a különféle 




Vírus (Max GC/L) Hivatkozás 
HAdV (na), HAstV (na), NoV (na), RVA (na), RVC (2,1 × 107) Meleg, 2007 
HAV (3,8 × 105) Villar és mtsai, 2007 
HEV (na) La Rosa és mtsai, 2010 
HAdV (1,8 × 105), EV (2,9 × 105), NoV GI (1,8 × 104) Francy és mtsai, 2012 
HAdV (6,5 × 104), HAstV (2,7 × 103), JCPyV (4,3 × 103), NoV GII (2,0 × 105) Fumian és mtsai, 2013 
2. táblázat: Humán enterális vírusok kópiaszáma kezelt szennyvízben és a detektált maximális genom 
kópiaszám. na: nem alkalmazható, mert a vizsgálat nem terjedt ki mennyiségi meghatározásra. EV: enterovírus; 
HAdV: humán adenovírus; HAstV: humán astrovírus; HAV: hepatitis A vírus; HEV: hepatitis E vírus; JCPyV: 
JC polyomavírus; NoV GI és GII: norovírus egyes és kettes genocsoport; RVA és RVC: rotavírus A és C csoport 
 
 
Megállapítást nyert, hogy a jelenleg alkalmazott szennyvízkezelési módszerek nem 
képesek biztosítani a szennyvízkifolyók vírusmentességét (Calgua és mtsai, 2013a; Francy és 
mtsai, 2012; Hewitt és mtsai, 2011). A környezetbe bocsátott tisztított szennyvíz minőségének 
vízhigiénés szempontból számos fizikai és kémiai mutatószám, biológiai oxigén igény, illetve 
a mikrobiológiai paraméterek közül a coliform szám tekintetében szabályozott 
határértékeknek kell megfelelnie [27/2005. (XII. 6.) Környezetvédelmi és Vízügyi 
Minisztérium rendelet], de a vírusok vizsgálata nem képezi részét a szennyvíz minősítésének. 
A vízminősítés hiányosságait alátámasztja, hogy az indikátor baktériumok csíraszáma és a 
vírusok titere között jellemzően nem áll fent kapcsolat (Fong és Lipp, 2005).  
A kezelt, vagy sok esetben a kezeletlen szennyvíz befogadója leggyakrabban felszíni víz. 
Mind tenger-, mind édesvízből, mind folyó- és állóvízből mutattak ki enterális vírusokat, 
gyakran a szennyvizekből mért koncentrációkat megközelítő mennyiségben (3. táblázat). 
Sinclair és munkatársai (2009) összefoglalója szerint a mesterséges fürdővizekben éppúgy 
előfordulnak megbetegedésekért felelőssé tehető enterális vírusok, mint a természetes 
fürdővizekben. A vízi szabadidős tevékenységekhez köthető jelentett vírusos megbetegedések 
mintegy felének kóroki ágenseként norovírust azonosítottak. Emellett adenovírus fertőzéseket 
jelentettek nagy számban, de echovírust, hepatitis A vírust és coxsackievírust is gyakran 
azonosították kórokozó ágensként. Az összefoglaló szerint nagyobb számban azonosítottak 






Földrész Vírus (Max kópiaszám GC/L) Víztípus Hivatkozás 
Afrika 
HAstV, HAV (na) folyóvíz Taylor és mtsai, 2001 
RV (na) folyóvíz Kiulia és mtsai, 2010 
NoV (na) folyóvíz Mans és mtsai, 2011 
HAdV (2,7 × 103), HAV, HEV,  
RV (1,9 × 105) 
folyóvíz Katukiza és mtsai, 2013 
Ázsia 
HAV, RV, poliovírus (na) folyóvíz Kittigul és mtsai, 2000 
Coxsackievírus, Echovírus (na) folyóvíz Lee és Lee, 2008 
HAdV (7,0 × 103), NoV GI (1,4 × 104), 
NoV GII (7,0 × 103) folyóvíz Kishida és mtsai, 2012 
Dél-Amerika 
HAdV, HAstV, NoV (na) folyóvíz Miagostovich és mtsai, 2008 
HAdV, EV, TTV (na) folyóvíz Vecchia és mtsai, 2012 
HAdV (7,1 × 104), JCPyV (3,0 × 104), 
NoV GII (8,6 × 103), RV (2,7 × 104), 
MCPyV (na), KV (na), ASFLV (na) 
folyóvíz Calgua és mtsai, 2013b 
Észak-
Amerika 
EV, HAV, NoV (na) tengervíz Griffin és mtsai, 1999 
EV, HAV, NoV, RV (na) folyóvíz Borchardt és mtsai, 2004 
HAdV, EV (na) folyóvíz Fong és mtsai, 2005 
JCPyV, NoV GII (na) tengervíz Abdelzaher és mtsai, 2010 
Európa 
HAdV (na), HAstV (1,2 × 108), HAV 
(na), EV (6,4 × 102), NoV (9,7 × 105), 
RV (na) 
folyóvíz Pusch és mtsai, 2005 
HEV (na) folyóvíz Rutjes és mtsai, 2009 
HAdV (1,2 × 104), JCPyV (1,5 × 104), 
NoV GII (1,5 × 105), MCPyV (na) folyóvíz Calgua és mtsai, 2013b 
HAdV (átlag: 5,6 × 102), NoV (na) folyóvíz 
Wyn-Jones és mtsai, 2011 
HAdV (átlag: 8,8 × 103), NoV (na) tengervíz 
3. táblázat: Felszíni vízből kimutatott enterális vírusok és a kimutatott literenkénti maximális (esetenként átlag) 
vírus genom kópiaszám világszerte. ASFLV: asfarvírusszerű vírus; EV: enterovírus; HAdV: humán adenovírus; 
HAstV: humán astrovírus; HAV: hepatitis A vírus; HEV: hepatitis E vírus; JCPyV: JC polyomavírus; KV: 
klassevírus; MCPyV: Merkel sejt polyomavírus; NoV GI és GII: norovírus egyes és kettes genocsoport; RV: 
rotavírus; TTV: Torque Teno vírus;  na: nem alkalmazható, mert a vizsgálat nem terjedt ki a mennyiségi 
meghatározásra. 
 
Az ivóvíz forrásaként általában felszín alatti vagy felszíni víz szolgál. A felszíni víz 
kezelése ülepítéssel, megfelelő hatékonyságú szűréssel és/vagy fertőtlenítéssel általában 
vírustól mentes ivóvizet biztosít. Viszont az ivóvíz előállítása céljából kinyert felszíni víz 
minősége nagyban meghatározza a tisztítási lépések hatásfokát és így a tisztítási folyamatsor 
végén nyert ivóvíz minőségét is (Lodder és mtsai, 2010). A vírusok ivóvíz nyersvízben és 
kezelt vízben való igazolt előfordulásához képest elenyésző számban nyer bizonyosságot a 
humán fertőzések ivóvíz eredete (Bosch és mtsai, 2006). A 4. táblázat foglalja össze a 
bizonyítottan vírussal szennyezett csapvízzel vagy kútvízzel összefüggő járványokat. Az 
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azonosított esetek döntő többsége szennyezett ivóvízbázishoz kapcsolódik. A járványokat 
jellemzően bemosódás okozta szennyezésre, a fertőtlenítés hiányára vagy a fertőtlenítési 
folyamatban fellépő hibákra vezették vissza. A járványok általában a gyermekek 
gastroenteritises megbetegedésével jártak, de a norovírus és az echovírus járványok kortól 
függetlenül alakultak ki. Magyarországon a 2006 júniusában történt miskolci ivóvízjárvány 
során a szennyezett ivóvízben adenovírus és norovírus jelenléte volt igazolható (Dura és 
mtsai, 2010). A hirtelen lezúduló nagy mennyiségű csapadék miatt az ivóvízbázisként 
szolgáló karsztvíz kórokozókkal szennyeződött. A járványban 3 673 ember betegedett meg 
emésztőrendszeri tünetekkel, közülük 161 beteg kórházi ellátásra is szorult. 
Vírus Tünet Ország Hivatkozás 
HAdV, NoV GE Magyarország Dura és mtsai, 2010 
HAdV, HAstV, HAV, HEV, NoV, RV GE Albánia Divizia és mtsai, 2004 
NoV GE Finnország Maunula és mtsai, 2005 
HAV, NoV GE, hepatitis Kanada Schuster és mtsai, 2005 
NoV, RVA GE Franciaország Gallay és mtsai, 2006 
NoV GE Spanyolország Godoy és mtsai, 2006 
HEV hepatitis Szudán Guthmann és mtsai, 2006 
NoV GI GE Új-Zéland Hewitt és mtsai, 2007 
NoV, RV GE Franciaország Beaudeau és mtsai, 2008 
NoV GE Svédország Lysén és mtsai, 2009 
aichivírus, bocavírus, HAdV, NoV, 
sapovírus  GE Finnország Räsänen és mtsai, 2010 
RVA GE Törökország Koroglu és mtsai, 2011 
NoV GI, NoV GII GE Guatemala Arvelo és mtsai, 2012 
NoV GI GE Svédország Nenonen és mtsai, 2012 
NoV GII GE USA Zhou és mtsai, 2012 
NoV GE Kína Parshionikar és mtsai, 2003 
NoV GE Korea Kim és mtsai, 2005 
NoV GE USA O’Reilly és mtsai, 2007 
4. táblázat: Igazolt ivóvíz okozta humán enterális vírus járványok világszerte. GE: gastroenteritis; HAdV: 
humán adenovírus; HAstV: humán astrovírus; HAV: hepatitis A vírus; HEV: hepatitis E vírus; NoV GI és GII: 
norovírus egyes és kettes genocsoport; RV: rotavírus; RVA: A csoportú rotavírus. 
 
A vírusok koncentrációját a vizes környezetekben befolyásolják a fizikai-kémiai, a 
hidrológiai és a meteorológiai változók, valamint az enterális vírusfertőzések járványos 
előfordulása a közösségben. Egyes kutatócsoportok az enterális vírusfertőzések és 
vírusürítések esetén nyári csúcsot detektáltak a mérsékelt övi tájakon, ami a megnövekedett 
vizi szabadidős tevékenységeknek és így a gyakori ember-víz kapcsolatnak tulajdonítható 
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(Sedmak és mtsai, 2003; Van Heerden és mtsai, 2003). Ezzel szemben a norovírusok 
jellemzően téli, kora tavaszi csúcsot mutatnak a klinikai minták számát tekintve, illetve 
korábbi kutatások során a vízben is télen mértek maximális norovírus koncentrációt (Maunula 
és mtsai, 2012). A hőmérsékletet tekintve egyes vizsgálatok azt mutatják, hogy az enterális 
vírusok tovább perzisztálnak és gyakrabban fordulnak elő vizes környezetekben alacsonyabb 
hőmérsékleten (Green és Lewis, 1999; Lipp és mtsai, 2001; Wetz és mtsai, 2004). A 
hőmérsékletet követően az UV sugárzás az egyik legáltalánosabb faktor, amely a vírusok 
környezeti előfordulását meghatározza. Kísérletesen 24 órán keresztül tengervízben inkubált 
poliovírusok közül a  napsugárzásnak kitett vírusok 99,9 %-a inaktiválódott, míg a sötétben 
inkubált poliovírusok 90,0 %-a veszítette el fertőzőképességét a tenyésztési idő végére 
(Johnson és mtsai, 1997). Habár érzékenyek az UV sugárzásra, alacsony 
molekulatömegüknek köszönhető korántsem annyira, amennyire számos kórokozó vagy 
indikátor baktérium (Fujioka és Yoneyama, 2002; Johnson és mtsai, 1997). Ezen felül a 
kettősszálú DNS örökítőanyaggal rendelkező vírusok kimagaslóan ellenállóak UV sugárzással 
szemben, mert a sértetlen DNS száluk mintaként szolgálhat a gazdasejt enzimeinek, amelynek 
segítségével új kettősszálú örökítőanyagot szintetizáltathatnak (Gerba és mtsai, 2002; 
Thurston-Enriquez és mtsai, 2003). A vírusok lebegő anyagokhoz való kötődése elősegítheti 
fennmaradásukat a vizes környezetekben, mert védelemül szolgálhat az UV sugárzással, az 
enzimekkel és az egyéb inaktiváló faktorokkal szemben. A poliovírusok nagyobb intenzitással 
kötődnek a vizsgált agyagásványokhoz, mint a norovírusok (Meschke és Sobsey, 1998).  
 
3.3. VÍZVIROLÓGIA TÖRTÉNETE MAGYARORSZÁGON 
A hazai vízvirológia alapjait Dániel Márta és Dömök István fektették le az 1960-as 
években. Az első ilyen irányú kutatások során poliovírusok jelenlétét vizsgálták 
szennyvizekben. Élő gyengített poliovírussal tömeges oltásokat végeztek az 1950-es és 1960-
as években. Az oltási kampány utáni időszakban budapesti szennyvíz minták koncentrálását 
követően történt a víruskimutatás. A szennyvízvizsgálatokból arra is lehetett következtetni, 
hogy a vakcináció során alkalmazott vírustörzs az oltástól számított 2 napon belül megjelenik 
a szennyvízhálózatban (Dániel és Dömök, 1962). Mintegy tíz évvel később Pálfi, Simon és 
Schulek (1970) folytatták a szennyvízvizsgálatokat. A koncentrálást kálcium-foszfát 
adszorbenssel végezték, és szintén poliovírusok képezték a vizsgálat tárgyát. Pálfi az 1970-es 
években egyebek mellett vágóhidak szennyvizét (Pálfi, 1971) és eleveniszapot is vizsgált 
(Pálfi, 1973). A kommunális és mezőgazdasági szennyvizek vizsgálata során a reovírusok 
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évszakos eloszlását vélte felfedezni nyári, őszi és kora téli halmozódással. Poliovírusok 
szennyvízben való folyamatos jelenlétét tapasztalta. Összevetette a szennyvizekben és a 
székletben található poliovírusokat, amelyek 36 %-a vad típusúnak bizonyult (Pálfi, 1971). 
Egy éven keresztül eleveniszapot monitorozott és vizsgálta az anaerob körülményeket 
biztosító eleveniszap víruselimináló hatását. Negyven vírustörzset izolált egy év alatt, többek 
között reovírusokat (35 %) és Echo11 vírust (15 %). Megállapította, hogy a szennyvíztisztítás 
magasabb hatásfokkal működik magasabb hőmérsékleten, valamint hogy a vírusok 
eltávolítása a fehérjeburok enzimatikus és hő általi roncsolásán alapul (Pálfi, 1973).  
Mintegy negyed évszázados szünet után folytatódtak a szennyvízvizsgálatok az ÁNTSZ 
Baranya Megyei Intézetének Regionális Virológiai Laboratóriumában. Szűcs György 
vezetésével Meleg Edina végzett kísérleteket különféle szennyvizekkel (Meleg és mtsai, 
2006; Meleg, 2007; Meleg és mtsai, 2008). Nyers, másodlagosan kezelt, illetve klórral 
fertőtlenített szennyvíz mintákból nátrium-klorid-polietilén-glikolos kicsapatást követően 
molekuláris módszerekkel mutatott ki humán adenovírusokat, humán astrovírusokat, 
calicivírusokat, valamint A és C csoportú rotavírusokat. Legnagyobb százalékban RVC és 
HAdV volt jelen, de a minták fele HAstV-t és RVA-t is tartalmazott, harmada pedig 
calicivírusokat. A kapott víruspozitív reakciótermékek szekvenciaelemzését követően 
megállapította, hogy hat féle HAstV típus cirkulál a populációban, a RVC minták közül 
humán, sertés és szarvasmarha törzs, míg a RVA minták közül humán és sertés törzs is 
azonosításra került. A norovírusok közül a GI és GII szintén jelen volt. A RVC pozitivitás 
mellett mennyiségi meghatározást is végeztek, amellyel a szennyvíztisztítás hatásfokát is meg 
tudták állapítani.  
 
3.4. VÍRUSOK KIMUTATÁSA VÍZBŐL 
A vizekben előforduló vírusok kimutatása több szempontból nagy kihívást jelent, ami a 
víztípusok nagy változatosságában, azok összetettségében és a vírusok vízben fellelhető 
alacsony titerében rejlik. A vírusok esetleges egyenetlen eloszlása is szerepet játszhat a 
kimutatás alacsony hatékonyságában, továbbá a vizekben előfordulhatnak olyan anyagok, 
amelyek a vírusok kimutatását – akár molekuláris módszerekkel, akár szövettenyészetekben – 
gátolják. A folyamatsor egészét és az egyes lépéseit tekintve sem létezik szabványos eljárás 
(Rodriguez-Lazáro és mtsai, 2012). A kapott eredményt a mintavétel és a minta nagysága 
nagymértékben meghatározza. A leírt kiindulási mintatérfogatok rendkívül változatosak – 50 
μL-től 3000 L-ig – ez akár nyolc nagyságrendnyi különbséget jelent. A víruskoncentrálás 
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célja a mintában található lehető legtöbb vírus összegyűjtése kis térfogatban, amely a 
továbbiakban molekuláris, mikroszkópos, szövettenyésztéses vagy immunológiai 
módszerekkel tovább vizsgálható a pontos vírusmeghatározás érdekében.  
 
3.4.1. VÍZMINTÁK KONCENTRÁLÁSÁRA ALKALMAZOTT MÓDSZEREK 
A koncentrálási módszereknek számos kritériumnak kell eleget tenniük (Bosch és mtsai, 
2008; Wyn-Jones és Sellwood, 2001). A módszer legyen technikailag könnyen kivitelezhető 
minél rövidebb idő alatt, tanúsítson nagy vírus visszanyerési hatékonyságot, legyen alkalmas 
egyszerre többféle vírus koncentrálására, eredményezzen minél kisebb térfogatú 
víruskoncentrátumot akár nagy térfogatú (több 10 liter) víz koncentrálása révén. Fontos 
továbbá a módszer megbízhatósága, legyen ismételhető (laboratóriumon belül) és 
reprodukálható (laboratóriumok között), valamint nem elhanyagolható szempont a 
költséghatékonyság sem. A koncentrálási módszereket alapvetően négy fő kategóriába 
sorolhatjuk, amelyek a vírusok különféle tulajdonságain alapulnak (Bosch és mtsai, 2006; 
Fong és Lipp, 2005). A szakirodalomban leggyakrabban az adszorpciós-elúciós módszerek 
alkalmazása kerül említésre, amely a kapszid fehérjetulajdonságán alapul. A vírusokat 
megkötik egy elektropozitív vagy elektronegatív szűrőn vagy tölteten meghatározott pH és 
ionerősség tartományban, majd magas fehérjekoncentrációjú lúgos oldattal leoldják. Ezt 
követően szükséges egy kicsapatási, majd egy újabb koncentrálási lépés az eluátum 
centrifugálása révén (Albinana-Gimenez és mtsai, 2009; Wyn-Jones és mtsai, 2011). Az 
ultraszűrés egy másik közkedvelt alternatívája a vírusok koncentrálásának. Ekkor a vírusokat 
a molekulatömegük alapján választják el, töltéstől függetlenül. Olyan kis pórusméretű töltetet 
alkalmaznak, amelyen a vízmolekulák és a kisebb molekulatömegű anyagok átjutnak, de a 
vírusok megrekednek. Hátránya, hogy zavaros vízminták koncentrálására nem alkalmas a kis 
pórusok gyors eltömődése miatt (Calgua és mtsai, 2013a). Ultracentrifugálás során 
megfelelően nagy sebességgel és kellő ideig ülepítve a vízmintát, a vírusok elválaszthatók a 
többi alkotótól (Hewitt és mtsai, 2007). Különleges felszereltséget nem igénylő módszerek a 
közvetlen kicsapatás (direct flocculation) metodikák. Ilyenkor a vírusrészecskéket vagy NaCl-
os polietilén-glikol (PEG) molekulához (Meleg és mtsai, 2006) vagy előzetesen kicsapott 
tejfehérje molekulákhoz kötik. Annak érdekében, hogy minél több vírus tudjon a hordozóhoz 
kötődni, a mintákat több órán keresztül szükséges kevertetni. A kevertetési lépést ülepítés és 




3.4.2. VÍRUSKIMUTATÁS KONCENTRÁLT VÍZMINTÁBÓL 
A módszerek széles tárháza áll rendelkezésre az enterális vírusok koncentrált mintából 
történő kimutatására, a közvetlen elektronmikroszkópos észleléstől kezdve a citopatogén 
hatás különböző sejtvonalakon történő detektálásán át az immunológiai vagy a molekuláris 
technikákkal történő indirekt diagnosztizálásig (Girones és mtsai, 2010; Rodriguez-Lazáro és 
mtsai, 2012).  
 
3.4.2.1. Víruskimutatás elektronmikroszkópos módszerekkel 
Az elektronmikroszkópos (EM) módszerek már az 1930-es évektől kezdve részét képezik a 
vírusok közvetlen kimutatásának. Számos vírus felfedezése az EM vizsgálómódszereknek 
köszönhető. Korábban a vírusok rendszerezése erősen a vírusmorfológián alapult, és az 
emésztőrendszert fertőző vírusok túlnyomó többségét a széklet negatív festését követően 
végzett EM vizsgálattal észlelték legelőször (Roingeard, 2008). A vírusok EM képei a mai 
napig részét képzik a vírusleírásoknak. A metodika legnagyobb előnyének tekinthető, hogy 
nem igényel vírus specifikus reagenseket. Bár a módszerrel nem biztosítható a vírusok 
szerotípus szintű azonosítása, mégis támpontot ad a további (molekuláris) vizsgálatokhoz. Az 
EM további pozitív oldala, hogy egyszerre több vírus észlelésére is alkalmas, illetve olyan 
vírusok kimutatása is lehetséges a módszerrel, amelyek in vitro módszerekkel nem 
detektálhatók (Goldsmith és Miller, 2009). Azonban az EM eljárások nagyon költségesek, 
értékelésük sokszor szubjektív, korlátozott érzékenységűek, idő- és munkaigényesek és nem 
adnak információt a vírus fertőzőképességére vonatkozóan (Atmar és Estes, 2001).  
 
3.4.2.2. Víruskimutatás sejttenyésztéssel 
Az emberi sejtek in vitro tenyészthetőségét a korai 1900-as években írták le. Így már nem 
csak embrionált tojásokban és laboratóriumi állatokban lehetett a vírusokat izolálni és 
felsokszorozni. Több évtizeden keresztül a sejttenyésztéses eljárás jelentette a 
vírusdiagnosztika alapját, amellyel mind több és több féle infektív vírus célzott kimutatása és 
egyben mennyiségi meghatározása vált lehetővé (Leland és Ginocchio, 2007). A módszer 
korlátja, hogy nem alkalmazható minden vírus esetében, többek között a norovírusok és a 
hepatitis E vírus nem szaporítható emlős sejtvonalakon (Rodriguez-Lazáro és mtsai, 2012). A 
klasszikus sejttenyésztésen alapuló technika további hátránya, hogy sok időt igényel, 
költséges, egyszerre egy típusú vírus kimutatására alkalmas és a víruskoncentrálással 
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feldúsulhatnak olyan anyagok, amelyek gátolhatják a sejtek növekedését (Abbaszadegan és 
mtsai, 1993).  
 
3.4.2.3. Víruskimutatás immunológiai módszerekkel 
Kereskedelmi forgalomban számos olyan immunológiai teszt áll rendelkezésre, amelyek 
enterális vírusok kimutatására alkalmasak. Ezen immunológiai módszerek, mint például az 
ELISA (Enzyme Linked ImmunoSorbent Assay), EIA (Enzymatic ImmunoAssay) és RIA 
(RadioImmunoAssay) legnagyobb hátránya az alacsony érzékenységük, ami az alacsony vírus 
titerű környezeti minták esetében nem teszi lehetővé a használatukat (Rodríguez-Lázaro és 
mtsai, 2012).  
 
3.4.2.4. Víruskimutatás molekuláris módszerekkel 
A fent felsorolt korlátozások kiküszöbölésére alkalmasak a rutin diagnosztikában is egyre 
nagyobb teret hódító molekuláris technikák. A molekuláris módszerek a mikroorganizmus 
örökítőanyagának (DNS vagy RNS) egy specifikus szakaszának kimutatásán, illetve 
mennyiségi meghatározásán alapulnak. A kimutatási szint eléréséhez a specifikus nukleinsav 
szegmensek in vitro felszaporítása szükséges (Girones és mtsai, 2010). A legáltalánosabban 
alkalmazott molekuláris metodikaként a polimeráz láncreakció (PCR) említhető, amelynek 
számos változata terjedt el. Multiplex PCR-rel egyidejűleg több vírus is kimutatható, míg a 
valós-idejű kvantitatív PCR (qPCR) egy olyan molekuláris módszer, amely a mintából 
kimutatni kívánt gén (a célvírus meghatározott génszakasza) kiindulási mennyiségéről ad 
információt. A PCR legfontosabb előnyei, hogy rövid időn belül eredményt ad, könnyen 
kivitelezhető, alacsony a keresztszennyezés esélye, egyszerre számos minta vizsgálata 
lehetséges és egy reakcióban egyszerre többféle vírus detektálására is lehetőség van. A PCR 
hátránya, hogy a reakciók nagyon kis térfogatban zajlanak, ezért a PCR-t mindenképp egy 
koncentrálási lépésnek kell megelőznie. A PCR további hátránya, hogy a reakciót gátolhatják 
bizonyos szerves és szervetlen anyagok (Abbaszadegan és mtsai, 1993), valamint nem lehet a 
PCR eredményből a vízmintából kimutatott vírus fertőzőképességére következtetni.  
A szekvenciaelemzés módszerével a genom bázissorrendje meghatározható, ezáltal pontos 
képet lehet nyerni az örökítőanyagról. A chip technológia alkalmazásával egy hordozóra 
meghatározott sorrendben rögzített, mesterségesen szintetizált egyszálú nukleinsavakhoz 
kötődnek a kimutatásra szánt genetikai elemek. 
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3.4.2.5. Víruskimutatási módszerek együttes alkalmazása 
A detektálási módszerek kombinációjával gyorsabban ki lehet mutatni a vírusok 
fertőzőképességét is. A sejttenyésztést követő molekuláris technikával, mint amilyen a PCR 
(ICC-PCR: Integrated Cell Culture-PCR) vagy a nukleinsav szekvencia alapú amplifikáció 
(NASBA: Nucleic Acid Sequence-Based Amplification) lehet csökkenteni az inkubációs időt 
és olyan vírusokat is ki lehet mutatni, amelyek nem mutatnak sejtölő hatást (Duizer és mtsai, 
2004). A sejttenyésztés és immunológiai módszer együttes alkalmazására példa az 
immunfluoreszcencia próba (IFA: ImmunoFluorescence Assay), amellyel a vírusok jelenlétét, 
mennyiségét és fertőzőképességét is ki lehet mutatni (Calgua és mtsai, 2011). 
 
3.5. MIKROBIÁLIS NYOMKÖVETÉS ÉS AZ ALKALMAZOTT MÓDSZEREK 
A megbetegedések kialakulásának kockázatcsökkentése érdekében elengedhetetlen az 
ivóvízkinyerés, a halászat, a fürdőzés és a sportolás céljából használt vízrendszerek 
biztonságának fenntartása és a megfelelő mikrobiológiai minőség biztosítása. A vízrendszerek 
szennyeződése nagy egészségügyi kockázattal járhat. Az emberi széklettel vagy vizelettel 
szennyezett vizek általánosságban nagyobb kockázatot jelentenek, mint az állatoktól eredő 
szennyezések, hiszen nagyobb valószínűséggel hordoznak magukkal humán kórokozókat, 
például enterális baktériumokat és/vagy vírusokat. A fekális szennyezés mikrobiológiai 
jelzőiként az indikátor baktériumok használata terjedt el a gyakorlatban. Amennyiben 
indikátor szervezetekkel történik a potenciális szennyező forrás kimutatása, el lehet kerülni a 
kórokozó mikroorganizmusokkal társuló esetleges veszélyt és nem szükséges minden egyes 
kórokozó jelenlétére vizsgálni a vízmintát. Egy ideális indikátor nem kórokozó, gyorsan 
kimutatható, könnyen megszámlálható, hasonló túlélési tulajdonságokkal jellemezhető, mint a 
kórokozók, valamint szoros összefüggésen áll a kórokozó mikroorganizmusok jelenlétével. A 
felszíni és a rekreációs célt szolgáló vizek mikrobiológiai minősítése sokáig a (fekál) coliform 
baktériumok csíraszámának meghatározásával történt. Majd bevezetésre került egyéb 
indikátor mikrobák alkalmazása: E. coli, Enterococcus, Clostridum perfringens, fekál 
coliform és fekál Enterococcus hányados, Bifidobacterium spp., Bacteroides fragilis 
bakteriofág, F-specifikus RNS colifág (Scott és mtsai, 2002). A felsorolt szervezetek (illetve 
azok aránya) eleget tesznek a felsorolt indikátor követelményeknek. De nem mint a vírusok 
indikátorszervezetei, mivel az indikátorok felépítése, túlélése és terjedése is eltér a vízzel 
terjedő enterális vírusokétól. A probléma kiküszöbölésére több kutatócsoport is indikátor 
vírusok vizsgálatának bevezetését javasolja (Bofill-Mas és mtsai, 2000; Hundesa és mtsai, 
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2006; Pina és mtsai, 1998). A legígéretesebb „indikátor vírus” jelöltek a humán adenovírusok 
és a humán polyomavírusok. Az adenovírusok a fajspecifikusságuknak, a környezeti 
robusztusságuknak és a szennyvizekben, illetve a szennyvizekkel összeköttetésben lévő 
felszíni vizekben való magas előfordulási arányuknak köszönhetően az indikátor vírus 
szerepet jól töltenék be. A polyomavírusok szintén fajhoz köthetők és jelenlétük világszerte 
általánosnak mondható (Bofill-Mas és mtsai, 2000). 
A felszíni vizek széklet eredetű szennyeződése lehet pontszerű vagy diffúz. A pontszerű 
források gyakran azonosíthatók. Ilyenek a szennyvíztisztító telep tisztított effluensei vagy 
állattartó telepek szennyvízelvezetései. A nem pontszerű forrásból származnak többek között 
a trágyázott területekről elszivárgó vagy csapadékkal lemosódó, tisztítatlan 
szennyvízszivárgással vagy talajvízzel a felszíni vizekbe kerülő szennyezések (Wong és 
mtsai, 2012). A fekális szennyezés jelzése mellett eredetének felderítése is fontos feladat. A 
terjedési útvonalak jellemzésére használhatók különböző kémiai vagy mikrobiológiai 
markerek. A kémiai nyomjelző és egyes mikrobiológiai módszerek (pl. fág nyomjelzés) a 
környezetben természetes módon elő nem forduló jelzőanyagot a feltételezett szennyező 
forrásba juttatják, és megjelenését a befogadóban detektálják. A mikrobiális nyomjelzés 
(MST: Micrbial Source Tracking) másik nagy csoportja a szennyező forrásban és a 
szennyezett felszíni vízben egyaránt előforduló mikroorganizmusok kimutatásán alapul. A 
fekális eredetű baktériumok faj alatti (törzs-) szintű tipizálása (az epidemiológiai 
vizsgálatokhoz hasonlóan) lehetővé teszi a szennyező forrás azonosítását (US EPA, 2005).  
Megkülönböztetendők a tenyésztésen alapuló és a tenyésztéstől független módszerek. Az 
indikátor szervezetek és a kórokozó enterális vírusok kimutathatók tenyésztéssel, de 
tenyésztést nem igénylő molekuláris metodikákkal is. Napjainkban egyre nagyobb teret 
hódítanak a tenyésztéstől független, molekuláris biológiai nyomkövetési módszerek, 
amelyekkel a tenyésztésbe nem vonható mikroorganizmusok vizsgálata is megvalósítható, 
elősegítve a szennyező forrás beazonosítását.  
A szennyező forrásból és a szennyezett vízből származó mikroorganizmusok tipizálása 
történhet fenotípusosan vagy genotípusosan. A fenotípusos könyvtár alapú módszerre 
példaként említhető a multi-drog rezisztencia vizsgálat (MAR), ami esetében a baktériumok 
növekedését különböző antibiotikum kezeléssel befolyásolják és a szennyező forrásból 
kitenyésztett baktérium növekedési mintázatához hasonlítják (Parveen és mtsai, 1997).  
A genotípusos könyvtár alapú módszerek esetében az izolált mikroba genetikai mintázatát 
ismert eredetű mikrobákéhoz hasonlítják. Ebbe a kategóriába sorolható a ribotipizálás és a 
PFGE, vagyis a pulzáló mező gélelektroforézis vizsgálat, amelyek a járványtani kivizsgálások 
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során alkalmazott legáltalánosabb metódusok. A PFGE a mikrobiális genom közvetlen 
analízisét foglalja magába: a teljes genomiális DNS-t ritkán hasító restrikciós enzimekkel 
random módon emésztik, amely eredményeképpen 10-30 darab DNS részlet keletkezik. A 
standard gélelektroforézissel nem elválasztható DNS fragmenseket változó erősségű árammal 
késztetik mozgásra, ezáltal a különböző szakaszok elkülöníthetőek (Tenover és mtsai, 1995). 
A ribotipizálás a riboszomális DNS restrikciós fragmens hossz polimorfizmus (RFLP) 
vizsgálata: a polimeráz láncreakcióval felsokszorozott rDNS szakaszokat specifikus 
restrikciós endonukleázokkal hasítják, majd az így keletkezett DNS darabokat 
gélelektroforézis módszerével elválasztják egymástól (Olive és Bean, 1999). Az elválasztott 
DNS szakaszokhoz kapcsolódó jelölt rekombináns DNS próbák mikroba specifikus 
mintázatot adnak (Lefrense és mtsai, 2004). 
Az ismétlődő elemeket alkalmazó PCR változatok olyan primereket alkalmaznak, amelyek 
a genomban elszórtan előforduló génszakaszokkal komplementerek. Három, specifikus 
genomiális ujjlenyomat mintázatokat eredményező módszer terjedt el: ismétlődő génen kívüli 
palindrom szekvencia PCR (REP-PCR), enterobakteriális ismétlődő génen belüli konszenzus 
szekvencia PCR (ERIC-PCR) és génen kívüli ismétlődő elemeket felsokszorozó PCR (BOX-
PCR) (Scott és mtsai, 2002).  
Szintén speciális génszakaszok felszaporítása a kezdeti lépése a terminális restrikciós 
fragmens hossz polimorfizmus (T-RFLP) vizsgálatnak. A PCR primerek egyike 
fluoreszcensen jelölt. Az amplikonok különböző hosszúságú szakaszokra emészthetők 
restrikciós endonukleázokkal, majd a hosszuk alapján egymástól elválaszthatók (Liu és mtsai, 
1997). A jelenleg alkalmazott főbb mikrobiális nyomkövetési módszerek, továbbá azok 









Könnyen kivitelezhető vizsgálat; friss 
szennyeződés jelzésére alkalmas lehet 
A fekál Enterococcus túlélése nagyban 
meghatározza a hányadost 
Bifidobacterium spp. 
kimutatása 
A szorbitol fermentálók humán 
specifikusak 
Alacsony számban van jelen a környezetben; 
változó túlélési arány; a tenyésztési 




Nagyon humán specifikus; könnyen 
kivitelezhető vizsgálat 




Jól korrelálnak a forrással; könnyen 
kivitelezhető vizsgálat 
A változó túlélési arány miatt tengervízben 





Humán specifikusak; emberi 
kórokozók direkt kimutatása, így 
indikátorok alkalmazása szükségtelen; 
gyors módszer 
Alacsony számban vannak jelen a 




Gyors; többféle állattól származó 
izolátumok elkülönítésére alkalmas 
Referencia adatbázis szükséges; földrajzi 
specifikusság jellemezheti; antibiotikus 
rezisztenciával nem rendelkező izolátumok 
nem azonosíthatók 
PFGE (pulzáló mező 
gélelektroforézis) Nagyon érzékeny Munka- és időigényes; túlzott érzékenység  
Ribotipizálás 
Könnyen reprodukálható; több 
forrásból eredő izolátum egyidejű 
osztályozására alkalmas 
Referencia adatbázis szükséges; földrajzi 
specifikusság jellemezheti; nehezen 
reprodukálható; nincs egységes módszer; 





Gyors és könnyen kivitelezhető 
Referencia adatbázis szükséges; földrajzi 





Gyors és könnyen kivitelezhető; sem 
adatbázis, sem tenyésztés nem 
szükséges; nagy pontossággal 
különbözteti meg az állati és az emberi 
forrásokat 







Gyors és könnyen kivitelezhető; 
nagyon specifikus és érzékeny; 
egyszerre több kórokozó kimutatására 
is alkalmas lehet 
Költséges, fertőzőképesség kimutatására 
nem alkalmas 
5. táblázat: A mikrobiális nyomkövetés során alkalmazott módszerek előnyei és hátrányai (Fong és Lipp, 2005; 
Scott és mtsai, 2002). BOX-PCR: génen kívüli ismétlődő elemeket felsokszorozó PCR; ERIC-PCR: 
enterobakteriális ismétlődő génen belüli konszenzus szekvencia PCR; REP-PCR: ismétlődő génen kívüli 




3.6. A KLÍMAVÁLTOZÁS HATÁSA A KÓROKOZÓK TERJEDÉSÉRE VIZES 
KÖRNYEZETBEN 
A vírusok terjedését és túlélését meghatározó környezeti tényezőket a klímaváltozás 
befolyásolhatja. A klímaváltozás egy olyan globális folyamat, amely helyi kihatásokkal hívja 
fel az emberiség figyelmét a súlyosságára. A klímaváltozás egyik meghatározó folyamata a 
globális felmelegedés, így a Föld minden részére általánosan kiterjedő átlagos hőmérséklet-
emelkedés, illetve az időjárási mintázatokban megmutatkozó különböző változások, amelyek 
a rapszodikusan fellépő extrém esőzésekhez és egyéb szokatlan időjárási jelenségekhez 
vezetnek. A klímaváltozás kétségtelenül hatással van a folyók, tavak víztartalmára, és 
befolyásolja többek között a szennyvízkezelés hatékonyságát is. Az elkövetkezendő 
évtizedekben a klímaváltozás várhatóan olyan területeken lesz egyre érzékelhetőbb, ahol az 
üvegházhatásért felelős gázok kibocsátása magas. Minden egyes régióra sajátságosan hat ki, 
illetve fog várhatóan kihatni a klímaváltozás. Jelenleg a legtöbb hidrológiai modell, 
számításba véve a vízkezelést, az időjárási megfigyeléseken és az időjárás előrejelzéseken 
alapul (Alcamo és Henricks, 2002).  
Kay és munkatársai (2007) által készített folyóvizekre érvényes összefoglaló szerint az 
egyszerre lehulló csapadék miatt a megnövekedett vízhozammal az alábbi tényezők 
befolyásolhatják a természetes vizek vírusokkal való terhelést: 
x Bemosódás a szennyvízcsatornákon keresztül, amikor a nagy mennyiségű csapadék 
miatt a szennyvíztisztítóba befolyó víz térfogata meghaladja szennyvíztisztító 
kapacitását, így a szennyvíz tisztítatlanul ömlik a befogadó víztestbe. 
x Gyorsabb átfolyás a másodlagos (biológiai) szennyvíztisztítás során, ezáltal kisebb 
hatásfokú a másodlagos szennyvízkezelés. 
x A városi szennyvíz eredetű diffúz szennyezés megnövekedése. 
x A csatornákban lerakódott és főként apró szemcsékhez tapadt vírusok mobilizálása 
által. 
Míg a fent említett tényezők a fokozott csapadékhozam során módosíthatják a befogadó 
víztest minőségét, addig alacsony vízállás esetén a szennyvíz kisebb mértékű hígulása miatt 
tapasztalhatók negatív hatások.  
Egy indonéz kutatás eredményei (Phanuwan és mtsai, 2006) áradás alatt vett 
folyóvízminták és talajvízminták vizsgálatakor nagy mennyiségű enterovírus, hepatitis A 
vírus, egyes és kettes genocsoportú norovírus, valamint adenovírus jelenlétét igazolták. Ezzel 
szemben az áradásnak nem kitett területekről származó talajvíz és csapvíz minták nem 
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tartalmazták a vizsgált vírusokat. Ez azt bizonyítja, hogy áradás során a folyó vizével 
szennyvíz elegyedik, az emésztők kimosódnak. A folyó vizét mezőgazdasági és háztartási 
célokra széles körben használják, ezáltal potenciális fertőzőforrásnak tekinthető. 
Hazánkban példa is van az extrém időjárási eseményekkel összefüggő enterális járványra: 
a 2006-os miskolci ivóvízjárvány esetében a hirtelen lezúduló nagymennyiségű csapadékkal 
mosódhatott be a vírusokkal szennyezett szennyvíz az ivóvízbázisokba (Dura és mtsai, 2010).  
A vízszint és a befolyó vizek mennyiségének csökkenése az aszály velejárója. A kis 
víztömegben töményedés indul meg, ami a kémiai anyagok és a tápanyagok koncentrációira 
éppúgy vonatkozik, mint a kórokozók mennyiségére. Emellett aszály idején sokan szorulnak 
más, kevésbé biztonságos vízforrások alkalmazására a kezelt ivóvíz korlátozott 
hozzáférhetősége miatt (Stanke és mtsai, 2013). Víz szűkében megnövekedhet a fennmaradó 
vízforrások széklet és/vagy vizelet általi szennyezettsége, így az infektív dózisnak megfelelő 
mennyiségű kórokozóval való érintkezés esélye szintén nő. Aszállyal az Escherichia coli 
O157 okozta megbetegedést (Effler és mtsai, 2001), a kolerát (Bradley és mtsai, 1996) és a 
leptospirosist (Jackson és mtsai, 1993) hozták eddig összefüggésbe. 
 
3.7. A TISZA JELLEMZÉSE ÉS A KLÍMAVÁLTOZÁS TISZÁRA GYAKOROLT 
HATÁSA 
Magyarország nagyobb folyói közül az előrejelzések szerint a Tiszát érinti leginkább a 
klímaváltozás, amelynek hatásai az évenként előforduló áradások és/vagy aszályok 
gyakoriságának és mértékének változásában tapasztalható leginkább (1. kép). Magyarország 
második legnagyobb folyójaként a Tisza a Kárpát-medence keleti felének vízfolyásait gyűjti 
össze. Két forrásból ered a Máramarosi-havasokban, a Fehér-Tiszából és a Fekete-Tiszából. A 
Dunába – mint a Duna leghosszabb mellékfolyója – Titel településnél torkollik, az eredés 
helyétől mintegy 960 km távolságban. A magyarországi szakasza 596 km hosszú. A Tisza 
vízgyűjtő területe megközelítőleg 157200 km2, amelynek 30 %-a (47000 km2) Magyarország 
területére esik. Hazánkban a Tisza három szakaszra osztható (Kiss és mtsai, 2012):  
x Felső-Tisza: Az ukrán-magyar országhatártól Tokajig eső szakasz 
x Közép-Tisza: Tokaj és Csongrád közötti szakasz 
x Alsó-Tisza: Csongrádtól a magyar-szerb országhatárig eső szakasz 
A folyó esése nagy, akár 20-50 m/km-t is elérheti a forrásvidéken. Az Alföldön ennek már 
csak a töredéke mérhető: a Szamos torkolatánál már 10 cm/km alatti az esés. Minél közelebb 
jutunk a torkolathoz, annál lassabb a folyó esése: 2-4 cm/km (Sándor, 2011). A Tisza átlagos 
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áramlási sebessége 800 m3/s körül mozog. A folyó magyarországi szakaszára a mérsékelt 
kontinentális hatás jellemző, amelyre óceáni, szárazföldi és sarkvidéki hatások is rányomják a 
bélyegüket (Sándor, 2011). Az alföldi területen a legcsekélyebb hazánkban az évi 
csapadékmennyiség (600 mm/év). A csapadékmennyiség egyenetlen eloszlására utal, hogy az 
éves csapadékmennyiség akár egyharmada egy hónap alatt is leeshet (Rakonczai, 2000). A 
Tisza vízmennyiségét nemcsak a saját területén lehulló csapadék határozza meg, hanem a 
mellékfolyók által szállított vízmennyiség is. A vízjárás erősen változó, ami a sokszínű 
éghajlati befolyásoltságnak és a szintén ingadozó vízjárású mellékfolyóknak köszönhető. Az 
áradások a Tiszán jellemzően tavasz elején a hóolvadás következményeként, illetve a kora 
nyári kimagasló mennyiségű lehulló csapadék miatt következnek be. Aszályos időszakban 
alakulnak ki az úgynevezett kisvizek. Ilyenkor a vízállás jelentősen alacsonyabb értéket mutat 
az etalonként szereplő, 1842-ben rögzített „0” értéknél. Amennyiben a Közép-Tiszán létesített 
vízmérő Szolnoknál 2000-ben mért 1041 cm maximum és 2003-ban feljegyzett -279 cm 
legalacsonyabb vízállást nézzük, a folyó vízszintje a két szélsőérték között 1320 cm 
ingadozást mutat, ráadásul mindezt csekély, mindössze 3 év különbözettel. Ez a 
szélsőségesség nemcsak a szolnoki régióra érvényes; 1998-tól nézve a Tisza egész 
magyarországi szakaszán legalább egyszer regisztráltak rekord értékű vízállást (Sándor, 
2011). Az árvízkor mérhető hordalék mennyisége az átlagos hordalékmennyiségnek akár 
ötszöröse is lehet (2000 g/m3). Az 1982-es vizsgálatok alapján a Tiszában évente 18,7 tonna 
hordalékmennyiség lebeg és 9000 tonna görgetődik (Sándor, 2011).  
A 19. században vette kezdetét a folyó szabályozása, mederrendezése és az ármentési 
munkálatok, amelyek a mai napig is folynak. Legfőképpen ezen emberi beavatkozások 
következtében változások következtek be a természeti folyamatokban, amelyek együttesen 
járulhatnak hozzá a Tiszán levonuló, egyre gyakrabban előforduló árhullámokhoz. Az emberi 
hatások közvetetten az éghajlatot is alakítják. 
Az árvizek és az aszályok a gazdasági károkon kívül a Tisza vízminőségét is jelentősen 
meghatározzák. A Tisza környékén fekvő települések részére a Tisza mentén telepített felszíni 
vízművek is szolgáltatják az ivóvizet (pl. Balmazújváros, Szolnok), illetve a Tisza több 
szennyvíztisztító tisztított effluensének is befogadója (pl. Kiskörén, Szolnokon, Szegeden). 
Alacsony vízállás esetén a betöményedés veszélye merülhet fel, a szennyvíztisztítók kifolyó 
vizei nem tudnak kellő mértékben felhígulni. Áradáskor a szennyvizek bemosódása jelenti a 
legfőbb kockázatot. Az áradás következtében a megnövekedett hordalékmennyiséggel 
párhuzamosan a tapasztalatok szerint a vírusok koncentrációja is nőhet. Mind a lebegő 
anyaghoz, mind a görgetett hordalékhoz hozzátapadhatnak a kórokozók, a túlélésük így 
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jobban biztosított (Carratalà és mtsai, 2013; Green és mtsai, 1999; Vieira és mtsai, 2012). A 
folyó vizi szabadidős célokat is szolgál. Számos kijelölt fürdőhely található a Tisza partján 
(pl. Tiszapüspöki, Rákóczifalva, Tiszakécske, Csongrád) és a vízi sportok is egyre nagyobb 
népszerűségnek örvendenek. A széles körű humán felhasználás (ivóvíz-kivétel és rekreáció) 
miatt különös figyelmet érdemel a vízminősége.  
    
1. kép: A Zagyva Tiszába torkollása Szolnokon (bal oldal) 2006-ban (fent) és 2012-ben (lent), illetve a Tisza a 
Szolnokon a Tisza hídnál (forrás: http://www.ng.hu/Fold/2012/11/vigyazzunk_a_foldre_es_lakoira). 




Jelen doktori munka során célul tűztük ki: 
A) Víruskoncentrálási és kimutatási módszerek optimalizálását: 
9 egy olyan víruskoncentrálási módszer kidolgozását, amellyel a fehérjeburokkal 
rendelkező vírusok megbízható hatékonysággal, kellő gyorsasággal, kis eszköz- és 
anyagköltséggel nyerhetők ki különféle vízmintákból és emellett egyidejűleg több 
vízminta koncentrálására is alkalmas. 
9 egy nagy hatékonyságú, szelektív, gyors, könnyen kivitelezhető nukleinsav kivonó és 
tisztító módszer bevezetését, amely a vírus RNS-t és a vírus DNS-t ugyanolyan 
hatásfokkal és érzékenységgel tisztítja meg a víruskoncentrátumban levő egyéb 
anyagoktól és a többi vírusösszetevőtől. 
9 enterális vírusok jelenlétének kimutatására és mennyiségi meghatározására alkalmas 
molekuláris módszerek bevezetését, adaptálását. 
9 a bevezetett módszerekkel enterális vírusok jelenlétének, mennyiségének meghatározását 
kezeletlen szennyvizekből, felszíni vizekből, természetes és medencés fürdővizekből 
Magyarország több pontjáról. 
B) Szisztematikus vizsgálat keretei között felszíni víz, kezelt és kezeletlen szennyvíz 
mintáinak virológiai vizsgálatát egy másfél éves mintavételi periódus során: 
9 fizikai-kémiai, hidrológiai és meteorológiai tényezők víz közvetítette enterális vírusok 
terjedésére és túlélésére gyakorolt hatásának vizsgálatát.  
9 másodlagos szennyvíztisztítás hatékonyságának vizsgálatát, amellyel megállapítható a 
befogadó víztest vírusterhelése. 
9 a humán enterális vírusok, az állati enterális vírusok és az indikátor baktériumok közötti 
kapcsolat vizsgálatát felszíni víz, nyers és másodlagosan kezelt szennyvíz mintákban. 
9 indikátor baktériumok, indikátor vírusok és humán patogén vírusok kapcsolatának 
elemzésével az indikátorok vizsgálata által adott vízminősítés megbízhatóságát a 
kórokozó vírusok jelenlétére vonatkozóan. 






5. ANYAGOK ÉS MÓDSZEREK 
5.1. VÍRUS KONTROLLOK 
Az alkalmazott módszerek megbízhatóságát különböző vírustörzsekkel és az azokkal 
képzett kontroll mintákkal ellenőriztük. A víruskoncentrálás során a vírusok 
visszanyerhetőségét DNS és RNS vírusokkal is ellenőriztük. DNS vírusként 2-es szerotípusú 
adenovírust (forrás: Dr. Jane Sellwood, Reading University, Egyesült Királyság), RNS 
vírusként az 1989-es magyarországi enterovírus járvány során izolált Echo11 vírustörzset 
(forrás: Dr. Berencsi György, Országos Epidemiológiai Központ) alkalmaztuk a 
membránfilterrel és az üveggyapottal történő víruskoncentrálás vizsgálatokhoz. A direkt 
kicsapatással történő koncentrálás során csak DNS genommal rendelkező vírussal történtek az 
ellenőrző vizsgálatok, a 35-ös szerotípusú adenovírus izolátummal (HAdV35, forrás: Dr. 
Annika Allard, University of Umeå, Svédország). A kutatás során alkalmazott nukleinsav 
kivonási és tisztítási technikák ellenőrzése az eddig említett vírusokon kívül egyes 
genocsoportú norovírussal (NoV GI.1, forrás: Dr. Reuter Gábor, Állami Népegészségügyi és 
Tisztiorvosi Szolgálat Dél-Dunántúli Regionális Intézete) és kettes genocsoportú norovírussal 
(NoV GII.13, forrás: Dr. Annika Allard, University of Umeå, Svédország) is megtörtént. A 
valós-idejű kvantitatív PCR standard görbék kiindulási alapját a vizsgált vírusok 
célszekvenciáját magában foglaló plazmidok képezték (forrás: Prof. Dr. Rosina Girones, 
University of Barcelona, Spanyolország), amelyek minden esetben Escherichia coli JM109 
törzsekbe klónozva érkeztek. Vektorként adenovírus és JC polyomavírus esetében a pBR322, 
sertés adenovírus és szarvasmarha polyomavírus esetében pGEM-T Easy, valamint egyes és 
kettes genocsoportú norovírusok esetében pTrueBlue II szolgált. 
 
5.2. A VIZSGÁLT VÍZMINTÁK TÍPUSA, MINTAVÉTELEZÉS 
Mindösszesen 349 vízminta virológiai vizsgálatának eredményeit mutatja be a dolgozat (1-
2. ábra és 6. táblázat). Túlnyomórészt fürdésre nem alkalmas, úgynevezett egyéb felszíni 
vizeket vizsgáltunk: a minták  46,4 %-a ebbe a kategóriába sorolható. Mintaszám tekintetében 
a másodlagosan, biológiai úton tisztított, röviden effluens minták (18,6 %) és a nyers, 
kezeletlen szennyvíz minták (14,3 %) következnek a sorban. Természetes (13,5 %) és 
mesterséges fürdővízminták (7,2 %) vízvirológiai elemzésével is foglalkoztunk. Negatív és 
pozitív folyamatkontroll vízmintákat is bevontunk minden egyes vizsgálatsorozatba, ezáltal 




1. ábra: A vizsgált vízminták megoszlása mintatípusonként. A minta típusát követően a vizsgált mintaszám 
található. 
 
A humán és állati patogén vírusok kimutatása céljából 10 liter térfogatú felszíni- és fürdő- 
vízmintákat, illetve 100 - 1000 mL szennyvíz mintákat vettünk. Az indikátor szervezetek 
jelenlétének elemzéséhez 250 mL vizet mintavételeztünk. A 10 liter térfogatú vízmintákat 
közvetlenül 15 literes, nátrium-hipoklorit oldattal fertőtlenített műanyag mintavételi edénybe 
gyűjtöttük vízpartról vagy medencepartról történő merítéssel (2a kép). Amennyiben a 
mintavételezés a sodorvonalból történt, a felszíni vizet 7 literes, nátrium-hipoklorit oldattal 
fertőtlenített fém mintagyűjtő edényzettel (2b kép) emeltük ki a víztestből és mértük a 15 
literes, nátrium-hipoklorit oldattal fertőtlenített műanyag mintavételi edénybe. Az egy literes 
és annál kisebb térfogatú vízmintákat nedves hővel sterilezett mintavételi üvegbe gyűjtöttük 
(2c kép). A nyers szennyvíz mintákat a szennyvíztisztító telepen közvetlenül a mechanikai 
tisztítás előtti ponton gyűjtöttük, míg a másodlagosan kezelt szennyvíz mintákat a biológiai 
szennyvíztisztítást követően, a Tiszába engedést megelőző ponton mintavételeztük. 
Egyéb felszíni víz;  
162 minta 
Természetes fürdővíz;  
47 minta 
Effluens; 65 minta 













N = 349 
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a)              b)             c)  




A vízmintavétel két szakaszra osztható. A módszerbeállítás időszakában vizsgált 74 
vízminta összesen 26 különböző helyről származott, közülük medencés fürdővízből 13, 
természetes fürdővízből 6, nyers szennyvízből 1, valamint egyéb felszíni vízből 10 helyszínen 
történt mintavétel. Az első mintavétel 2008.08.06-án történt, míg a legutolsó 2010.08.16-án. 
A felszíni és a medencés fürdővízminták a fürdési szezonból származtak, a mintavételek 
alkalmával az érintett medencék üzemeltek, a természetes fürdőkben is fürdőzők voltak jelen. 
Egyéb felszíni vízminták vizsgálata az év minden szakában történt, de túlnyomó részt a késő 
nyári, kora őszi hónapokban. A mintavételek célja a víztípusok minél szélesebb körű 
tesztelése volt. Humán adenovírusok, enterovírusok és kettes genocsoportú norovírusok 
jelenlétét vírus specifikus hagyományos polimeráz láncreakciókkal határoztuk meg. Pozitív 
humán adenovírus eredmény esetén a vírus genom kópiaszámának megállapítására is sor 
került. Az emberi vírusok mellett indikátor baktériumok csíraszámát és szomatikus colifágok 
titerét is vizsgáltuk.  
Az egyéb felszíni vízminták jelentős része (~70 %) a Duna budapesti szakaszáról 
származott 2008. november - 2009. augusztus közötti időszakból: folyásiránynak felfelé a 
legnagyobb szennyező forrástól a folyásirány szerint bal oldalon (Duna2: Észak-Budapest), a 
szennyvíz beömlésétől 1 fkm távolságra a Petőfi híd lábánál a folyásiránynak megfelelően 
jobb oldalon (Duna3), valamint Csepelen olyan távolságra a szennyvízbefolyótól, ahol a 
szennyezés hígulása már mérhető (Duna4: Dél-Budapest). Évszakonként egy mintavétel 
történt mind a három pontot mintázva. A mintavételi időszakban az Ördög-árkon keresztül 
csupán mechanikai tisztításon átesett szennyvíz áramlott a Dunába, a Dél-pesti 
Szennyvíztisztító Telep nem üzemelt még. A többi egyéb felszíni vízminta az ország 
különböző pontjairól származott. Mindegyik mintavételi pont közelében valamilyen ipari, 
kommunális vagy mezőgazdasági szennyvízbefolyás található. 
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A természetes fürdővizek a Tisza mentén kijelölt szabadstrandokról származtak. A Tisza 
folyásirányát követve a következő települések természetes fürdővizeit vizsgáltuk: Nagykörű, 
Tiszapüspöki, Rákóczifalva, Rákócziújfalu, Tiszakécske és Csongrád. A medencés fürdővizek 
Jász-Nagykun-Szolnok megyéből származtak. Az összesen 13 medencés fürdő közül 8 töltő-
ürítő (TÜ), 5 pedig vízforgatott (VF) rendszerű volt. Egy medencétől eltekintve (TÜ7) 
minden mintavétel alkalmával két minta virológiai vizsgálatát végeztük el, így összesen 25 
darab medence vízminta virológiai elemzésére került sor.  
A második szakaszban, a rendszeres vizsgálatok során a Viroclime pályázat keretein belül 
2011.01.10 - 2012.05.22. között kéthetente történtek a mintavételek a Tisza Szolnok és 
Tiszakécske közti szakaszán, minden alkalommal ugyanazon a négy tiszai mintavételi ponton 
felszíni vízből (Tisza1-4), valamint a szolnoki szennyvíztisztító nyers (Szennyvíz2) és 
tisztított szennyvizéből (Szennyvíz1). Összesen 33 mintasorozat eredményei állnak 
rendelkezésünkre az alábbi lebontásban: 
Tisza1: Tisza, Szolnok Vízmű, vízkivételi pont: 33 minta 
x Ismert szennyezéssel kevéssé terhelt folyószakasz. A szennyvíztisztító 
kibocsátási helyétől folyásirányban felfelé mintegy 5 fkm-re helyezkedik el. 
Tisza2: Tisza, Szolnok, másodlagosan tisztított szennyvíz befolyását követően: 32 minta 
x Másodlagosan tisztított szennyvízzel közvetlenül terhelt, a szennyvíztisztító 
kibocsátási helyétől folyásirányban lefelé 500 fm-re helyezkedik el.  
Tisza3: Tisza, Vezseny, komp: 32 minta 
x Tisza2 pont alatt mintegy 30 fkm-rel helyezkedik el. 
Tisza4: Tisza, Tiszakécske, szabadstrand: 32 minta 
x A Tisza3 pont alatt mintegy 20 fkm-rel helyezkedik el. Természetes fürdővíz. 
Szennyvíz1: Másodlagosan tisztított szennyvíz, Szolnok Szennyvíztisztító: 32 minta 
x A kibocsátás közvetlenül a Tisza sodorvonalába történik. 
Szennyvíz2: Nyers, kezeletlen szennyvíz, Szolnok Szennyvíztisztító: 33 minta 
x Szolnok és vonzáskörzetéből származó, főként kommunális szennyvíz. 
Emellett minden mintasorozattal az alábbi ellenőrző mintákat is feldolgoztuk: 
Tisza NK: Klórmentesített csapvíz, negatív kontroll: 33 minta 
Tisza PK: Tisza, Szolnok Vízmű, vízkivételi pont, 105 GC/L HAdV 35 vírussal elegyítve, 
pozitív kontroll: 33 minta 
Az egyik mintavételezés idején (2012.02.07.) a Tisza be volt fagyva, emiatt aznap csak a 
szolnoki vízmű mintavételi ponton vett és a szennyvíztisztítóból származó mintákból volt 
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lehetőségünk elvégezni a vizsgálatokat. Emellett ugyanebben a régióban a Tiszát esetlegesen 
szennyező befolyók vizsgálata is megtörtént további 6 felszíni vízből (3. ábra és 6. táblázat) a 
mikrobiális terhelés értékelése céljából. 
A másfél éves monitorozási időszakban a Tiszába kibocsátó szennyvíztisztítóból összesen 
65 szennyvíz mintát vizsgáltunk: 33 kezeletlen nyers szennyvíz mintát és 32 másodlagosan 
kezelt szennyvíz mintát. A vírusok és indikátor paraméterek elemzésével a szennyvíztisztítás 
hatékonyságát és a befogadó víztest kibocsátott tisztított szennyvíz általi terhelését kívántuk 
meghatározni. A 32000 m3/nap szárazidei kapacitású szennyvízműbe Szolnok és térségének 
főként kommunális szennyvize érkezik egy főgyűjtőn keresztül. A nyers szennyvíz ülepítése 
utáni ponton található a nyers szennyvíz mintavételi pontunk (Szennyvíz2). Ezt követően a 
nyers szennyvíz kőfogón, valamint 10 mm-es pálcaközű gépi tisztítású síkrácsokon folyik át, 
amely egy lyukperforált szűrőhengeren esik át az elsődleges, úgynevezett mechanikai 
szűrésen. A mechanikai szűrés után biológiai tisztítás történik eleveniszapos megoldással. A 
Szennyvíz1 mintavételi pontunk az eleveniszapos tisztítás után, közvetlenül a Tiszába 
engedést megelőzően az effluens (másodlagosan tisztított szennyvíz) víz volt.  
A medencés fürdővizek mintázása a medence széléről, a felszíni vizek mintázása pedig a 
vízpartról történt, mintegy 100 cm-es vízmélységnél a vízfelszíntől 20 cm-re. Ettől eltért a 
Tisza1, a Tisza2 és a Tisza3 pontok mintázása (3. kép). A Tisza1 ponton a Szolnoki Vízmű 
vízkivételi helyén a sodorvonalat megközelítően, a Tisza3 ponton a vízparton állomásozó 
kompról történt a mintavétel, ami szintén nagyobb vízmélységet jelentett. A Tisza2 ponton a 
szolnoki Szent István hídról, a Tisza sodorvonalából nyertük a vízmintákat. 
 
a)   b)   c)  
3. kép: Különböző mintavételi pontok nem közvetlenül a folyó partján: a) Tisza1 mintavételi pont: Szolnoki 
Vízmű vízkivételi helyén a sodorvonalat megközelítően; b) Tisza2 mintavételi pont: szolnoki Szent István híd, a 





Mintavételi hely kódja Mintavételi hely megnevezése Mintavétel időpontja Minták száma Mintatípus 
Berettyó1 Szeghalom 2008.08.18. 2 egyéb felszíni víz 
Csatorna1 Közös-csatona, Tószeg 2012.03.12. 1 egyéb felszíni víz  
Csatorna2 Körös-csatona, Tiszajenő 2012.03.12. 1 egyéb felszíni víz  
Csatorna2 Körös-csatona, Tiszajenő 2012.03.19. 1 egyéb felszíni víz 
Csatorna3 Pejtsik-csatorna, Tiszakécske 2012.03.12. 1 egyéb felszíni víz  
Duna1 Mosoni-Duna, Győr 2008.09.09. 1 egyéb felszíni víz 
Duna2 Budapest, szennyvízbefolyás felett 2008.11.19. 2 egyéb felszíni víz 
Duna2 Budapest, szennyvízbefolyást megelőzően 2009.02.16. 2 egyéb felszíni víz 
Duna2 Budapest, szennyvízbefolyást megelőzően 2009.05.13. 2 egyéb felszíni víz 
Duna2 Budapest, szennyvízbefolyást megelőzően 2009.08.10. 2 egyéb felszíni víz 
Duna3 Budapest, szennyvízbefolyásnál 2008.11.19. 2 egyéb felszíni víz 
Duna3 Budapest, szennyvízbefolyásnál 2009.02.16. 2 egyéb felszíni víz 
Duna3 Budapest, szennyvízbefolyásnál 2009.05.13. 2 egyéb felszíni víz 
Duna3 Budapest, szennyvízbefolyásnál 2009.08.10. 2 egyéb felszíni víz 
Duna4 Budapest, szennyvízbefolyás alatt 2008.11.19. 2 egyéb felszíni víz 
Duna4 Budapest, szennyvízbefolyást követően 2009.02.16. 2 egyéb felszíni víz 
Duna4 Budapest, szennyvízbefolyást követően 2009.05.13. 2 egyéb felszíni víz 
Duna4 Budapest, szennyvízbefolyást követően 2009.08.10. 2 egyéb felszíni víz 
Kéki1 Kéki-patak, Balatonfüred 2008.09.11. 2 egyéb felszíni víz 
Koloska1 Koloska-patak, Balatonfüred 2008.09.11. 2 egyéb felszíni víz 
Körös1 Hármas-Körös, Gyomaendrőd 2008.08.18. 2 egyéb felszíni víz 
Körös2 Sebes-Körös, Körösladány 2008.08.18. 2 egyéb felszíni víz 
Medence1 Töltő-ürítő fürdő 1 2009.07.15. 2 medencés fürdővíz 
Medence2 Töltő-ürítő fürdő 2  2009.07.20. 2 medencés fürdővíz 
Medence3 Töltő-ürítő fürdő 3  2010.07.27. 2 medencés fürdővíz 
Medence4 Töltő-ürítő fürdő 4  2009.07.21. 2 medencés fürdővíz 
Medence5 Töltő-ürítő fürdő 5  2009.07.29. 2 medencés fürdővíz 
Medence6 Töltő-ürítő fürdő 6  2010.07.20. 2 medencés fürdővíz 
Medence7 Töltő-ürítő fürdő 7  2010.07.20. 1 medencés fürdővíz 
Medence8 Töltő-ürítő fürdő 8  2010.07.20. 2 medencés fürdővíz 
Medence9 Vízforgatott fürdő 1 2009.07.22. 2 medencés fürdővíz 
Medence10 Vízforgatott fürdő 2 2009.07.29. 2 medencés fürdővíz 
Medence11 Vízforgatott fürdő 3 2010.08.16. 2 medencés fürdővíz 
Medence12 Vízforgatott fürdő 4 2009.07.29. 2 medencés fürdővíz 
 
 
6. táblázat: Mintavételi helyek pontos megnevezése, a mintavételi időpontokkal, a feldolgozott minták számával és a vízminta típusával. 
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Mintavételi hely Mintavételi hely megnevezése Mintavétel időpontja Minták száma Mintatípus 
Medence13 Vízforgatott fürdő 5 2010.08.16. 2 medencés fürdővíz 
Szennyvíz1 Másodlagosan tisztított szennyvíz, Szolnok 2010.06.28 - 2012.05.22. 65 szennyvíz  
Szennyvíz2 Nyers szennyvíz, Szolnok 2010.09.28 - 2012.05.22. 47 szennyvíz 
Szennyvíz3 Nyers szennyvíz, Budapest  2009.10.12. 3 szennyvíz 
Tisza1 Szolnok Vízmű, vízkivételi pont 2010.06.28 - 2012.05.22.  51 egyéb felszíni víz 
Tisza2  Szolnok, Szent István híd, szennyvízbefolyás után 2010.11.16 - 2012.05.22. 33 egyéb felszíni víz 
Tisza3  Vezseny, komp 2010.11.16 - 2012.05.22. 33 egyéb felszíni víz 
Tisza4 Tiszakécske, Szabadstrand 2008.08.06. 3 természetes fürdővíz 
Tisza4 Tiszakécske, Szabadstrand 2010.11.16 - 2012.05.22. 33 természetes fürdővíz 
Tisza5 Nagykörű 2009.07.15. 2 természetes fürdővíz 
Tisza6 Tiszapüspöki 2010.07.27. 2 természetes fürdővíz  
Tisza7 Rákóczifalva 2009.07.20. 2  természetes fürdővíz  
Tisza8 Rákócziújfalu 2009.07.20. 2 természetes fürdővíz 
Tisza9 Tiszavárkony, komp felett 2012.03.12. 1 egyéb felszíni víz 
Tisza10 Tiszavárkony, komp 2012.03.12. 1 egyéb felszíni víz  
Tisza11 Tiszakécske-Tiszabög határa 2012.03.12. 1 egyéb felszíni víz 
Tisza11 Tiszakécske-Tiszabög határa 2012.03.19. 1 egyéb felszíni víz 
Tisza12 Csongrád, Szabadstrand  2008.08.06. 3 természetes fürdővíz 
Zagyva1 Szolnok, Tiszába torkollást megelőzően 2012.03.12. 1 egyéb felszíni víz 



















3. ábra: A szisztematikus vizsgálat során monitorozott (Tisza1-4: zöld nyíl, Szennyvíz 1-2: piros nyíl) és a 
mikrobiális nyomkövetés során tesztelt (Tisza9-11, Csatorna1-3, Zagyva1: kék nyíl) mintavételi pontok. 
 
 
5.3. VÍRUSKONCENTRÁLÁS SORÁN ALKALMAZOTT MÓDSZEREK 
A víruskoncentrálás optimalizálásához különböző módszereket alkalmaztunk és 
hasonlítottunk össze. Direkt kicsapatást, valamint adszorpciós-elúciós koncentrálást 
használtunk két adszorbens anyaggal. A kétféle szűrőanyag – membránfilter és üveggyapot –
hatékonyságát 37 vízminta pár vizsgálatával vetettük össze. A nukleinsav kivonás és tisztítás 
egységesen mágneses szilikát gyöngy módszerrel történt, ezt követően humán adenovírus, 
enterovírus és kettes genocsoportú norovírus PCR eredménye (jelenlét/hiány) alapján 















meghatározást is végeztünk. A direkt kicsapatás és az üveggyapot filtráció összehasonlítására 
szolgáló kísérletek felszíni vízmintákkal és szennyvíz mintákkal történtek az alábbi 
összeállításokban: 
1) Tíz literes felszíni vízminták a Tiszából: összesen 14 vízminta 
2) Tíz literes felszíni vízminták a Tiszából, melyeket a koncentrálást megelőzően 
literenként ~104 GC HAdV35 szuszpenzióval elegyítettünk: összesen 8 vízminta 
3) Másodlagosan kezelt egy literes szennyvíz minták: összesen 12 vízminta  
    
5.3.1. VÍRUSKONCENTRÁLÁS MEMBRÁNFILTERREL 
Membránfilter adszorbenssel a 10 literes felszíni- és fürdővíz 
minták feldolgozását végeztük (Wyn-Jones és mtsai, 2011). A 
szűrőkészülékre először a 0,45 μm pórusméretű, 142 mm átmérőjű, 
előzetesen steril desztillált vízzel megnedvesített cellulóz-nitrát 
membrán (Whatman International Ltd.) került, amelyre egy 125 
mm átmérőjű üveggyapot előszűrőt (Sartorius, Németország) 
helyeztünk (4. kép). A nagyobb méretű szuszpendált anyagok 
visszatartása érdekében alkalmazott üveggyapot membránra került 
a szűrőberendezés sűrített levegőforráshoz csatlakoztatott része. A 
vízmintákat 1 N HCl oldattal a szűrést megelőzően savas pH-ra 
(pH 3,5) állítottuk. A szűrés 1,5 L/min vízáramlásnál kisebb sebességgel történt sűrített 
levegő segítségével. A filtereken megtapadt vírusrészecskéket lassan csepegtetett 200 mL 3 
%-os, 9,5 pH-jú glicines húskivonat oldattal (Biolab, Magyarország) oldottuk le az 
adszorbensről mintegy 10 perc alatt. Ezt követően a vírusokat pelyhesítettük, a pH-t 3,5-re 
csökkentve 1 N HCl oldattal. A fehérje pelyhek ülepítése centrifugálással (8000 × g, 30 min, 
4°C) történt. A felülúszót elöntve az üledéket foszfát pufferrel oldottuk fel és 10 mL 
végtérfogatra egészítettük ki. Amennyiben a vírus nukleinsav kivonás és tisztítás a 
koncentrálást követően 24 órán belül megtörtént, a koncentrátumot 4°C-n tároltuk. A 
koncentrátum hosszabb távú tárolása -20°C-on történt.  
 
5.3.2. VÍRUSKONCENTRÁLÁS ÜVEGGYAPOTTAL 
Üveggyapottal a 10 literes felszíni- és fürdővízminták mellett 1 literes másodlagosan 
tisztított szennyvíz minták is feldolgozásra kerültek. Minden vízminta típus esetében azonos 
módon jártunk el (Wyn-Jones és mtsai, 2011). Az üveggyapot szűrőt a következőképpen 
 




állítottuk elő: 10 g üveggyapotot (725-ös típus, Rantigny, Franciaország) egy 3 cm átmérőjű, 
30 cm magas polisztirol oszlopba tömörítettünk, mintegy 6-8 cm-es sűrű üveggyapot oszlopot 
kialakítva. A vízminta szűrését megelőzően a kialakított üveggyapot oszlopot kondícionáltuk: 
50 mL 1 N HCl-dal, 1 L csapvízzel, 50 mL 1 N NaOH-dal kezeltük, majd csapvízzel 
öblítettük, amíg az átfolyt csapvíz a semleges pH-t el nem érte. Ezután az 1 N HCl oldattal 
3,5-es pH-ra állított vízmintákat sűrített levegőt alkalmazva maximálisan 1,5 L/min áramlási 
sebességgel átszűrtük az üveggyapot oszlopon. Miután az egész vízminta szűrése megtörtént, 
az üveggyapot töltetet 200 mL, 9,5 pH-jú 3 %-os glicines húskivonat oldattal teljesen átitatva 
10 percen keresztül hagytuk az oldatban ázni. Majd 20 perc alatt gravitációsan átcsöpögtettük 
az eluáló oldat teljes térfogatát, így nyerve 200 mL, az üveggyapottal felfogott vírusokat is 
tartalmazó eluátumot. Ettől a lépéstől kezdve a mintákat ugyanolyan módon kezeltük, mint a 























4. ábra: Az üveggyapot tölteten történő víruskoncentrálás folyamatábrája. 
   
   
        10 L vízminta                      pH állítás 3,5-re 1 N sósavval          minta szűrése üveggyapoton 
vírusok leoldása húskivonattal                   flokkulált eluátumok                            víruskoncentrátumok 
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5.3.3. VÍRUSKONCENTRÁLÁS DIREKT KICSAPATÁSSAL 
Tíz literes felszíni- és 50 mL-es kezelt és kezeletlen szennyvíz mintákat koncentráltunk 
direkt kicsapatással (Calgua és mtsai, 2008). A módszer működési elve mind a felszíni-, mind 
a szennyvíz minták esetében azonos volt, de a szennyvíz mintákat a kicsapatást megelőzően a 
nagyfokú szennyezettség miatt előkezelni kellett. Az 50 mL-es szennyvíz mintákat 1:2 
térfogatarányban 0,05 M glicin oldattal elegyítettük és 30 percen keresztül jégen rázattuk. A 
lebegőanyagok eltávolítása centrifugálással (8000 × g, 30 min, 4°C) történt, így a 
továbbiakban a felülúszóval dolgoztunk. A direkt kicsapatás nagyobb hatásfokkal működik 
magas vezetőképességű vízminták esetében, így amennyiben a vízminta vezetőképessége 
1600 μS-nél alacsonyabb, tengeri só mintához adagolásával érhető el a kívánt 
vezetőképesség. A megfelelő vezetőképesség elérését követően a minta pH-ját 1 N HCl 
oldattal 3,5-re állítottuk. A 3,5 pH-jú vízmintához ezt követően 1:100 térfogatarányban – 10 L 
felszíni vízmintához 100 mL, a 150 mL glicin pufferrel elegyített szennyvíz mintához 1,5 mL 
– előzetesen 1 N HCl oldattal 3,5 pH-n flokkulált fölözött tejoldatot adagoltunk. Az így kezelt 
mintákat legalább 8 órán keresztül kevertettük, ezáltal a vízmintákban található 
vírusrészecskék a tejfehérjékhez kapcsolódtak. A kevertetés után minimum 8 órán át 
ülepítettük a vírusrészecske-tejfehérje komplexet. Ettől a lépéstől a térfogatkülönbségből 
eredendően ismét elválik a két vízminta típus kezelése: a szennyvíz mintákat közvetlenül az 
ülepítés után centrifugáltuk (9600 × g, 45 min, 4°C), majd a felülúszót elöntöttük és az 
üledéket foszfát pufferben feloldva 2 mL-es végtérfogatú víruskoncentrátumot hoztunk létre. 
A 10 literes felszíni vízminták felülúszóját eltávolítottuk úgy, hogy a maradék térfogat 
kevesebb, mint 500 mL legyen, majd centrifugálással tovább ülepítettük (8000 × g, 30 min, 
4°C). Az ülepített vírusrészecske-tejfehérje komplexről leöntve a felülúszót, foszfát pufferben 
oldottuk fel, a koncentrátumot 10 mL végtérfogatra állítva. A víruskoncentrátumok tárolása a 
fentebb részletezett koncentrálási módszerek során nyert víruskoncentrátumok tárolásával 
megegyezik. A folyamatot – a szilikát oszlopos nukleinsav kivonással és tisztítással 







   
  
10 L felszíni víz és 50 mL szennyvíz              pH állítás 3,5-re                   direkt kicsapatás 
    centrifugálás                         140 μL víruskoncentrátum               nukleinsav kivonás 





5.4. VÍRUSNUKLEINSAV KIVONÁS ÉS TISZTÍTÁS SORÁN ALKALMAZOTT 
MÓDSZEREK 
Emberi és állati vírusok kimutatását célzó vizsgálataink minden esetben nukleinsav alapú 
módszerrel történtek. Emiatt a víruskoncentrátumból ki kellett nyerni és tisztítani a vírus 
nukleinsavat. A tesztek során mind DNS, mind RNS vírusok kimutatását célul tűztük ki, ezért 
olyan nukleinsav kivonási technikát kellett választani, amely megfelelő hatékonysággal képes 
mindkét nukleinsav formát megóvni a feltárás során. Az optimális módszer kellő hatásfokban 
távolítja el a koncentrátumból a nukleinsav kimutatását zavaró szerves és szervetlen anyagokat, 
amelyek a koncentrátum jelentős részét teszik ki környezeti minták esetében. A kezdeti 
vizsgálatok során a nagyobb kiindulási térfogat feldolgozására is alkalmas mágneses szilikát 
gyöngy alapú módszert – NucliSens® miniMAGTM (bioMérieux, Franciaország) – 
alkalmaztuk, majd a két módszer összevetését követően áttértünk a kisebb térfogatból kiinduló, 
de nagyobb érzékenységű és tisztább nukleinsav oldatot előállító szilikát oszlopos nukleinsav 
kivonási és tisztítási technikára – QIAGEN QIAamp Viral RNA Mini kit (Qiagen).  
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A kísérletek felszíni vízmintákkal és szennyvíz mintákkal történtek az alábbi 
összeállításokban: 
1) Tíz literes felszíni vízminták a Tiszából: összesen 14 vízminta 
2) Tíz literes felszíni vízminták a Tiszából, amelyeket a koncentrálást megelőzően 
literenként ~104 GC HAdV35 szuszpenzióval elegyítettünk: összesen 8 vízminta 
3) Másodlagosan kezelt egy literes szennyvíz minták: összesen 12 vízminta 
4) Másodlagosan kezelt 1 literes szennyvíz minták ~105 GC HAdV35 vírussal 
elegyítve: összesen 12 vízminta 
5) Kezeletlen nyers szennyvíz minták (40 mL mintánként): összesen 12 vízminta 
Az első három esetben üveggyapottal és direkt kicsapatással történt a vírusok koncentrálása, 
míg az utolsó kettőnél direkt kicsapatással koncentráltuk a vírusokat. 
A továbbiakban már csak direkt kicsapatás utáni szilikát oszlopos nukleinsav kivonást és 
tisztítást követően történtek az összehasonlító vizsgálatok: 
1) Tíz literes felszíni vízminták a Tiszából, 105-106 GC HAdV35 oldattal elegyítve: 
összesen 10 vízminta 
2) Ötven mL-es és 1 L-es effluens vízminta: 3-3 vízminta 
 
5.4.1. NUKLEINSAV KIVONÁS ÉS TISZTÍTÁS MÉGNESES SZILIKÁT GYÖNGY 
MÓDSZERREL 
A felszíni- és fürdővízmintákból nyert 10 mL-es víruskoncentrátumok feléből, 5 mL-ből 
történt a vírus nukleinsav kivonása és tisztítása a NucliSens® miniMAGTM (bioMérieux, 
Franciaország) reagensekkel a gyártó utasításai szerint. A koncentrátumhoz 1:2 
térfogatarányban lízispuffert adagoltunk. Intenzív homogenizálást követően 10 percig 
szobahőmérsékleten inkubáltuk, majd 50 μL mágneses szilikát gyöngyöt adtunk hozzá, 
homogenizáltuk és ismét 10 percig szobahőmérsékleten hagytuk állni. Mágneses állványra 
helyezve a mintát a nukleinsavat megkötő mágneses gyöngyök kitapadása után eltávolítottuk 
a felülúszót. A kitapadt gyöngyöket mosópufferrel lemostuk, vortex-szel homogenizáltuk, a 
mágneses állványra helyeztük és eltávolítottuk a puffert. Ezt a folyamatsort (mosás, 
homogenizálás, puffer eltávolítása) még négy alkalommal elvégeztük a megfelelő 
mosópuffereket alkalmazva: még egyszer a mosópuffer 1-gyel, majd kétszer a mosópuffer 2-
vel és végül egyszer a mosópuffer 3-mal. Az utolsó mosási lépés után 50 μL eluáló oldattal 5 
percen keresztül 60°C-on rázatva leoldottuk a gyöngyökre tapadt nukleinsavat. Ezt a lépést 
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még egyszer megismételve 100 μL tisztított vírus nukleinsavat nyertünk a kivonási folyamat 
eredményeképpen, amelyet a további felhasználásig -20°C-n tároltunk. 
 
5.4.2. NUKLEINSAV KIVONÁS ÉS TISZTÍTÁS SZILIKÁT OSZLOPOS MÓDSZERREL 
Ezzel a kivonási és tisztítási technikával mind a felszíni-, mind a szennyvíz minták 
koncentrálása során kapott víruskoncentrátumok 140 μL részéből vontuk ki és tisztítottuk a 
vírus nukleinsavat a QIAGEN QIAamp Viral RNA Mini kittel (Qiagen) a gyártó utasításai 
szerint, némely lépésnél apróbb módosításokkal. Száznegyven μL víruskoncentrátumot 560 
μL lizáló oldattal (amely az RNS molekulákat megóvó, úgynevezett hordozó RNS-t és 
kaotróp sókat, valamint egyéb denaturáló ágenseket tartalmazott) elegyítettünk, majd intenzív 
homogenizálás után 10 percig szobahőmérsékleten állni hagytuk. Ezután 70 %-os etil-alkoholt 
adtunk a mintákhoz, melyeket homogenizálást követően szilikát oszlopokba töltöttünk. 
Centrifugálással a nukleinsav molekulákat a szilikát oszlophoz kötöttük, amíg a folyadékot 
eltávolítottuk. Egymás után két körben 500-500 μL, etil-alkoholt tartalmazó mosófolyadékot 
alkalmazva (először mosópuffer AW1-t, majd mosópuffer AW2-t) a szilkaoszlophoz tapadt 
nukleinsavat centrifugálással tisztítottuk. Ha a víruskoncentrátum zavaros volt, a 
mosópufferekkel történő centrifugálás idejét megkétszereztük, ezzel biztosítva a 
mosópufferek maradéktalan átjutását a szilikát oszlopon. Az utolsó mosási lépés után 2 × 40 
μL eluáló oldattal leoldottuk a nukleinsavakat a szilikáról, amely 80 μL tisztított vírus 
nukleinsav oldatot eredményezett. Ezt az oldatot a nukleinsav kimutatási lépéseket 
megelőzően -20°C-n tároltunk.  
 
5.5. VÍRUSOK KIMUTATÁSA POLIMERÁZ LÁNCREAKCIÓVAL 
A doktori munka során különböző emberi és állati vírusokra specifikus PCR-ek kerültek 
alkalmazásra, amelyek részletezése az adott pontban és a 7. táblázatban található. A 
konvencionális polimeráz láncreakciókat emberi vírusok esetében a tömény, a tízszeresen 
hígított és a százszorosan hígított tisztított nukleinsav koncentrátummal, míg az állati vírusok 
jelenlétét a tömény és a tízszeresen hígított nukleinsav koncentrátummal vizsgáltuk. A 
mennyiségi PCR vizsgálatok kivitelezése a tömény és a tízszeresen tisztított nukleinsav 
koncentrátumok két-két párhuzamosából történt. A vízmintákból nyert nukleinsav 
koncentrátumok mellett minden egyes PCR vizsgálat során ismert eredetű vírust tartalmazó 
víruskoncentrátum szolgált PCR pozitív kontrollként. A reakcióhoz használt reagensek 
megbízhatóságát és tisztaságát a reagens kontrollal ellenőriztük. 
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Vírus / módszer Régió Primer Szekvencia Termék méret (bp) Referencia 
HAdV/nested PCR hexon  HAd-F 5′-GCCSCARTGGKCWTACATGCACATC-3′ 301 Allard és mtsai, 2001 
  HAd-R 5′-CAGCACSCCICGRATGTCAAA-3′ 
  neHAd-F 5′-GCCCGYGCMACIGAIACSTACTTC-3′ 171 
  neHAd-R 5′-CCYACRGCCAGIGTRWAICGMRCYTTGTA-3′ 
HAdV/qPCR hexon  HAd-F 5’-CWTACATGCACATCKCSGG-3’ na Hernroth és mtsai, 2002 
  HAd-R 5’-CRCGGGCRAAYTGCACCAG-3’ 
  HAd-P 5’-FAM-CCGGGCTCAGGTACTCCGAGGCGTCCT-TAMRA-3’ 
EV/RT-nested PCR 5’UTR EV-F 5’-CGGTACCTGTACGCCTGT-3' 534 Puig és mtsai, 1994 
  EV-R 5’-ATTGTCACCATAAGCAGCCA-3’ 
  neEV-F 5’-TCCGGCCCCTGAATGCGGCTA-3' 138 
  neEV-R 5’-GAAACACGGACACCCAAAGTA-3' 
NoV GI/RT-qPCR RdRp qGI-F  5’-CGCTGGATGCGNTTCCAT-3’ na da Silva és mtsai, 2007 
  qGI-R  5’-CCTTAGACGCCATCATCATTTAC-3’     
  qGI-P 5’-FAM-TGGACAGGAGAYCGCRATCT-TAMRA-3’ 
NoV GII/RT-seminested PCR RdRp GII-F 5’-ATACCACTATGATGCAGAYTA-3’ 326 Vennema és mtsai, 2002 
  GII-R 5’-TCATCATCACCATAGAAIGAG-3’ 
  neGII-F 5’-ATACCACTATGATGCAGAYTA-3’ 236 
  neGII-R 5’-AGCCAGTGGGCGATGGAATTC-3’ 
NoV GII/RT-qPCR RdRp qGII-F 5’-ATGTTCAGRTGGATGAGRTTCTCWGA-3’ na da Silva és mtsai, 2007 
  qGII-R 5’-TCGACGCCATCTTCATTCACA-3’     
  qGII-P 5’-FAM-AGCACGTGGGAGGCGATCG-TAMRA-3’ 
JCPyV/qPCR korai qJCPyV-F 5’-ATGTTTGCCAGTGATGATGAAAA-3’  na  Pal és mtsai, 2006 
 régió qJCPyV-R 5’-GGAAAGTCTTTAGGGTCTTCTACCTTT-3’ 
  qJCPyV-P 5’-6-FAM-AGGATCCCAACACTCTACCCCACCTAAAAAGA-BHQ1-3’ 
PAdV/nested-PCR hexon PAdV-F  5’-GATGTCATGGAYAACGTCAAC-3’   612  Hundesa és mtsai, 2006 
  PAdV-R 5’ -CACGGAGGAGTCRAACTGGATG-3’      
  nePAdV-F 5’-TACTGCMAGTTYCACATCCAGGT-3’   344 
  nePAdV-R 5’-GGAATGGAGATGGGCAGGTT-3’ 
PAdV/qPCR hexon qPAdV-F 5’-AACGGCCGCTACTGCAAG-3’   na  Hundesa és mtsai, 2009 
  qPAdV-R 5’-AGCAGCAGGCTCTTGAGG-3’ 
  qPAdV-P 5’-6FAM-CACATCCAGGTGCCGC-BHQ1-3’   
BPyV/nested PCR VP1 BPyV-F 5’-GGTATTCGCCCTCTGCTGGTCAAG-3’  527  Hundesa és mtsai, 2006 
  BPyV-R 5’-GCTGGCAATGGGGTATGGGTTCT-3’      
  neBPyV-F 5’-ATTTCAAAGCCCCCTATCATC-3’  263 
  neBPyV-R 5’-GCCTACGCCATTCTCATCAAG-3’   
BPyV/qPCR VP1 qBPyV-F  5’-CTAGATCCTACCCTCAAGGGAAT-3’  na  Hundesa és mtsai, 2010 
  qBPyV-R 5’-TTACTTGGATCTGGACACCAAC-3’ 
   qBPyV-P 5’-FAM-GACAAAGATGGTGTGTATCCTGTTGA-BHQ1-3’ 
 
7. táblázat: Az alkalmazott PCR-k típusai, a célrégió, a primerek és próbák szekvenciái, a PCR termék hossza és irodalmi hivatkozásuk. 
F: forward      R: reverse     P: TaqMan próba    UTR: nem átíródó régió    RdRp: RNS-függő RNS polimeráz    VP1: vírus protein 1 
BHQ1: nem fluoreszcens kromofór 1     FAM: 6-karboxi-fluoreszcein       TAMRA: tetrametil-rodamin       na : nem alkalmazható, az információ nem áll rendelkezésre     
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5.5.1. HUMÁN ADENOVÍRUS NESTED PCR 
A nested PCR során az első kör PCR során keletkező PCR termékek szolgálnak 
templátként a második kör PCR során. Az első kör PCR primer párjai által közrefogott 
szakaszon belül helyezkednek el a második kör PCR primer párjainak komplementer 
szakaszai. Ez a módszer specifikusabb az egykörös PCR-nél, továbbá sokkal nagyobb 
mennyiségű PCR termék állítható elő. 
Az emberi adenovírusok kimutatása során a hexon gén egy szakasza került 
felsokszorozásra két körben. A nested PCR-t az Allard és mtsai (2001) által leírt módszer 
alapján végeztük kisebb módosításokkal. Az 1. PCR terméke 301 bp hosszúságú. A 
reakcióelegy összetevői 50 μL végtérfogatra vonatkoztatva: 10 μL tisztított DNS 
koncentrátum, 1 × Platinum Taq puffer, 1,5 mM MgCl2 (Life Technologies, Inc.), 250 μM 
dNTP (Fermentas, Litvánia), 0,5 μM 1. PCR reverse és forward primer (Integrated DNA 
Technologies, Inc.), 0,4 mg/mL BSA (Fermentas, Litvánia), 1 U Platinum Taq (Life 
Technologies, Inc.). Az 1. PCR hőmérsékleti profilja:  
1. Kezdeti denaturáció: 95°C 2 min   
2. Denaturáció: 95°C 30 s   
3. Anelláció: 55°C 30 s     45 ciklus 
4. Lánchosszabbítás: 72°C 1 min 
5. Végső lánchosszabbítás: 72°C 5 min 
A 2. PCR terméke 171 bp hosszúságú. A reakcióelegy összetevői 50 μL végtérfogatra 
vonatkoztatva: 1 μL 1. PCR termék, 1 × Platinum Taq puffer, 1,5 mM MgCl2 (Life 
Technologies, Inc.), 100 μM dNTP (Fermentas, Litvánia), 0,5 μM 2. PCR reverse és forward 
primer (Integrated DNA Technologies, Inc.), 0,4 mg/mL BSA (Fermentas, Litvánia), 1 U 
Platinum Taq (Life Technologies, Inc.). A 2. PCR hőprofilja megegyezik az 1. PCR-ével. 
 
5.5.2. HUMÁN ENTEROVÍRUS RT-NESTED PCR 
Az enterovírusok RNS örökítőanyaggal rendelkeznek, ezért a PCR-t megelőzően reverz 
transzkripciós lépés szükséges. Jelen munka során az enterovírusok nagyon konzervatív 
régióját, az 5’ nem átíródó szakaszát (5’UTR) sokszorosítottuk fel reverz transzkripciót 
követően kétkörös PCR-rel Puig és mtsai (1994) alapján. 
A reverz traszkripció reakcióelegyének összetétele 10 μL végtérfogatra: 5 μL tisztított 
RNS koncentrátum, 1,5 mM MgCl2, 1 × PCR puffer, 200 μM dNTP, 0,4 mg/mL BSA 




200 U M-MuLV Reverse Transcriptase, 200 U RevertAid RNase inhibitor (Fermentas, 
Litvánia).  
A reverz transzkripció hőprofilja: 
1. Denaturáció: 95°C 5 min 
2. Reverz transzkriptáz és RNáz inhibítor hozzámérése 
3. Reverz transzkripció: 42°C 30 min 
4. Reverz transzkripciót leállítása: 95°C 5 min  
Az 1. PCR terméke során 534 bp hosszúságú PCR termék keletkezik. A reakcióelegy 
összetevői 50 μL végtérfogatra vonatkoztatva: 10 μL cDNS, 1 × PCR puffer, 1,5 mM MgCl2, 
200 μM dNTP (Fermentas, Litvánia), 0,5 μM 1. PCR reverse és forward primer (Integrated 
DNA Technologies, Inc.), 0,4 mg/mL BSA, 2 U Taq DNA polymerase (Fermentas, Litvánia). 
Az 1. PCR hőprofilja:  
1. Kezdeti denaturáció: 94°C 4 min   
2. Denaturáció: 92°C 90 s   
3. Anelláció: 55°C 90 s     30 ciklus 
4. Lánchosszabbítás: 72°C 2 min 
5. Végső lánchosszabbítás: 72°C 5 min 
A 2. kör PCR-t követően 138 bp hosszúságú terméket kapunk. A reakcióelegy összetevői 
50 μL végtérfogatra vonatkoztatva: 1 μL 1. PCR termék, 1 × PCR puffer, 1,5 mM MgCl2, 200 
μM dNTP (Fermentas, Litvánia), 0,5 μM 2. PCR reverse és forward primer (Integrated DNA 
Technologies, Inc.), 0,4 mg/mL BSA, 2 U Taq DNA polymerase (Fermentas, Litvánia). A 2. 
kör PCR hőprofilja megegyezik az 1. PCR során alkalmazottal. 
 
5.5.3. KETTES GENOCSOPORTÚ NOROVÍRUS RT-SEMINESTED PCR 
A norovírusok szintén RNS vírusok, így a PCR-t egy reverz transzkripciós lépés előzi meg. 
Esetünkben a Vennema és mtsai (2002) által kifejlesztett, az RNS-függő RNS polimeráz 
génre tervezett RT-seminested PCR-rel történtek a vizsgálatok. Seminested PCR során a 
második kör PCR egyik primerpár egyike megegyezik az első PCR egyik primerével, a másik 
primer pedig az első PCR termék meghatározott szakaszával komplementer.  
A QIAGEN OneStep RT-PCR Kitet (Qiagen) alkalmazva a reverz transzkripció és az első 
PCR egy reakcióelegyben ment végbe, amely a rendszer komplex enzim keverékének 
köszönhető. Az 50 μL végtérfogatú reakcióelegy a következő összetevőkből áll: 10 μL 
tisztított RNS koncentrátum, 1 × OneStep puffer, 400 μM dNTP, 1 × OneStep enzyme mix 
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(Qiagen), 0,5 μM 1. PCR reverz és forward primer (Integrated DNA Technologies, Inc.), 0,4 
mg/mL BSA, 50 U RevertAid RNase inhibitor (Fermentas, Litvánia). Az első PCR 326 bp 
hosszúságú PCR terméket eredményezett az alábbi hőmérsékleti beállításokkal dolgozva: 
1. Reverz transzkripció: 50°C 30 min  
2. Reverz transzkripció leállítása és kezdeti denaturáció: 95°C 15 min 
3. Denaturáció: 94°C 1 min 
4. Anelláció: 37°C 1 min    40 ciklus 
5. Lánchosszabbítás: 72°C 1 min 
6. Végső lánchosszabbítás: 72°C 10 min 
A második PCR kondíciói 50 μL végtérfogatú reakcióelegyben 236 bp hosszúságú PCR 
terméket eredményezve: 1 μL 1. PCR termék, 1 × Platinum Taq puffer, 1,5 mM MgCl2 (Life 
Technologies, Inc.), 200 μM dNTP (Fermentas, Litvánia), 0,5 μM 2. PCR reverse és 1. PCR 
forward primer (Integrated DNA Technologies, Inc.), 0,4 mg/mL BSA (Fermentas, Litvánia), 
1 U Platinum Taq (Life Technologies, Inc.). A 2. PCR hőmérsékleti paraméterei: 
1. Kezdeti denaturáció: 96°C 3 min   
2. Denaturáció: 95°C 1 min   
3. Anelláció: 40°C 1 min    40 ciklus 
4. Lánchosszabbítás: 72°C 1 min 
5. Végső lánchosszabbítás: 72°C 10 min 
 
5.5.4. SERTÉS ADENOVÍRUS NESTED PCR 
A PAdV qPCR tesztek eredményeinek megerősítésére a hexon génre tervezett kétkörös 
PCR-t alkalmaztuk (Hundesa és mtsai, 2006). Az 1. PCR reakcióelegyének összetétele: 10 μL 
tisztított DNS koncentrátum, 1 × PCR puffer, 1,5 mM MgCl2, 25 μM dNTP (Fermentas, 
Litvánia), 25 pM 1. PCR forward és reverse primer (Integrated DNA Technologies, Inc.), 0,4 
mg/mL BSA, valamint 2 U Taq DNA polymerase (Fermentas, Litvánia) (végtérfogat 50 μL). 
Az első reakció hőprofilja 612 bp hosszúságú PCR terméket eredményezve:  
1. Kezdeti denaturáció: 94°C 4 min   
2. Denaturáció: 92°C 1 min   
3. Anelláció: 54°C 1 min    30 ciklus 
4. Lánchosszabbítás: 72°C 75 s 
5. Végső lánchosszabbítás: 72°C 7 min 
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A második reakcióelegy összetétele, amely során 344 bp PCR terméket kaptunk: 1 μL 1. 
PCR termék, 1 × PCR puffer, 1,5 mM MgCl2, 25 μM dNTP (Fermentas, Litvánia), 25 pM 1. 
PCR forward és reverse primer (Integrated DNA Technologies, Inc.), 0,4 mg/mL BSA, 2 U 
Taq DNA polymerase (Fermentas, Litvánia) (végtérfogat 50 μL). A második PCR hőprofilja: 
1. Kezdeti denaturáció: 94°C 4 min   
2. Denaturáció: 92°C 1 min   
3. Anelláció: 57°C 1 min    30 ciklus 
4. Lánchosszabbítás: 72°C 75 s 
5. Végső lánchosszabbítás: 72°C 7 min 
 
5.5.5. SZARVASMARHA POLYOMAVÍRUS NESTED PCR 
A BPyV qPCR eredmények ellenőrzése is specifikus PCR-rel történt, a VP fehérjékre 
tervezett nested PCR-rel (Hundesa és mtsai, 2006). A BPyV nested PCR mindkét kör 
reakcióelegyének összetétele a primerek szekvenciáit leszámítva megegyezik a PAdV nested 
PCR bemutatásában leírtakkal. Az első reakció hőmérsékleti profilja, amely 527 bp 
hosszúságú PCR terméket ad:  
1. Kezdeti denaturáció: 94°C 2 min   
2. Denaturáció: 94°C 1 min   
3. Anelláció: 58°C 75 s    35 ciklus 
4. Lánchosszabbítás: 72°C 75 s 
5. Végső lánchosszabbítás: 72°C 5 min 
A második reakció hőprofilja megegyezik az elsőével, annyi különbséggel, hogy ez 
esetben 35 helyett 30 ciklust alkalmaztunk. A második PCR reakció végterméke 263 bp 
hosszúságú. 
 
5.5.6. PCR TERMÉKEK DETEKTÁLÁSA 
A konvenciális PCR termékeket gélelektroforézissel mutattuk ki. A PCR termékeket 6 × 
Loading Dye (Fermentas, Litvánia) festékkel keverve a TBE pufferben feloldott majd 
megszilárdított, a DNS kettősszála közé ékelődő GelRed Nucleic Acid Stain (Biotium, Inc.) 
festékkel elegyített 2 %-os agaróz gél zsebeibe töltöttük. A gélelektroforézis 150 V 
feszültségen, mintegy 30-40 percig zajlott 0,5 × TBE pufferben áztatva az agaróz gélt. A 
mintákkal párhuzamosan 100 bp-os molekulasúly markert (GeneRuler™ 100 bp DNA 
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Ladder, Fermentas) is futtattunk. A gélelektroforézist követően UV fénnyel átvilágítva tettük 
láthatóvá a PCR termékeket és a markert. 
 
5.5.7. VALÓS-IDEJŰ MENNYISÉGI PCR 
A valós-idejű mennyiségi PCR, röviden qPCR, egy lépésben ötvözi a PCR sokszorosítást 
és a PCR termékek detektálását. Ezáltal kiküszöbölhető a gélelektroforézis alkalmazása, és a 
módszer segítségével a PCR termékek mennyiségi meghatározására is lehetőség nyílik. A 
képződött PCR amplikonok nyomonkövetése fluoreszcens jelöléssel történik a sokszorosítás 
során. A reakció exponenciális szakaszában felszabaduló fluoreszcens jel mérésével 
határozható meg a PCR termékek mennyisége. Alapvetően kétféle stratégiával történik a 
képződött termékek jelölése. A legáltalánosabb olyan jelölő alkalmazása a reakció során, 
amely a kettősszálú DNS szálak közé ékelődve bocsátja ki a fluoreszcens jelet. Ezen 
megoldásnál jelentősen specifikusabb a fluorogén próbákkal történő detektálás. Ekkor a két 
végén fluoreszcensen jelölt oligonukleotid is kapcsolódik a képződött PCR termékhez a 
bázispárosodás szabályainak megfelelően. A kvantifikálás abszolút – egy ismeretlen 
mennyiség összevetése egy ismerttel – és relatív – két vagy több minta egymáshoz 
viszonyítása – módon történhet. Esetünkben pontos mennyiségi adatok meghatározása történt, 
így az abszolút mennyiségi meghatározáshoz nélkülözhetetlen standard görbét adó tízes alapú 
hígítási sor létrehozására volt szükséges. 
  
5.5.7.1. Valós-idejű qPCR standard hígítási sor előállítása 
A standard hígítási sor egyes hígítási tagjai az adott vírusra specifikus qPCR célgénjének 
egy szakaszát tartalmazza ismert koncentrációban. Az általunk alkalmazott hatféle qPCR-hez 
Escherichia coli JM109 kompetens sejtekbe (Promega, L2001) transzformált plazmidban 
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8. táblázat: A vizsgált vírusokhoz alkalmazott plazmidok, inzert régió és méret, az inzertek forrása és a 
restrikciós endonukleázok. CDC: USA Járványkezelési- és Megelőzési Központ; FDA: USA Élelmiszer és 
Gyógyszerügyi Hatóság; ORF: nyílt leolvasási keret; VP: vírus protein. 
 
Az előzetesen LB (100 μg/mL ampicillint tartalmazó) táplevesben felszaporított 
transzformált E. coli JM109 tenyészetből 100 μL-t szélesztettünk 100 μg/mL ampicillint 
tartalmazó LB táptalajra. A későbbi vizsgálatokhoz a következő módon kerültek fagyasztásra 
a plazmidot tartalmazó baktériumok: 500 μL foszfát pufferrel elegyítve az LB táptalajon 
növekedett baktériumokat 10 percig centrifugáltuk (5000 × g). A felülúszó elöntését követően 
1 mL 15 % glicerint tartalmazó LB táplevesben újraszuszpendáltuk az üledéket és -70°C-on 
tároltuk. A standard hígítási sorhoz a táptalajon növekedést mutató telepekből QIAGEN 
Plasmid Midi kitet (Qiagen) alkalmazva a gyártó utasításai szerint történt a plazmidok 
izolálása. A bakteriális alkotóelemektől megtisztított, kinyert DNS-t Tris-EDTA pH 8 
pufferben (10 mM Tris és 0,1 mM EDTA) hígítva linearizáltuk a 8. táblázatban megadott 
restrikciós endonukleázokkal. A linearizálás hatékonyságát gélelektroforézis vizsgálattal 
ellenőriztük 1 %-os agaróz gélben. Ezután a linearizált plazmidot Viogene PCR Advanced 
Clean Up System kittel (Viogene BioTek Corp.) tisztítottuk és Nanodrop ND-1000 (Thermo 
Scientific) készülékkel spektrofotometriásan meghatároztuk a DNS koncentrációját. A kapott 
eredmények és az inzert hosszának ismeretében olyan törzsoldatot készítettünk vírusonként, 
amelynek 10 μL-ében 106 genom kópiaszámban (GC) van jelen a célszakasz. Ezen 
törzsoldatból készült hattagú tízes alapú hígítási sor (106/10 μL → 101/10 μL) szolgált a 
qPCR-ek standard görbéjeként. A standard hígítási sor tagjait a mintákkal együtt, azonos 
körülmények között vizsgáltuk. A görbe abban az esetben megfelelő, amennyiben a görbe 
meredeksége mintegy -3,3 és a korrelációs koefficiens nagyobb, mint 98 %. 
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5.5.7.2. Az alkalmazott valós-idejű qPCR-ek paraméterei 
Valós idejű qPCR-t humán és sertés adenovírus, JC és szarvasmarha polyomavírus, 
norovírus GI és GII kimutatására és mennyiségi meghatározására alkalmaztunk. A norovírus 
vizsgálatok során nem volt szükség külön reverz transzkripciós reakció kivitelezésére, mert az 
RNA Ultrasense One-Step Quantitative RT-PCR System (Invitrogen) alkalmazásával egy 
reakcióelegyben ment véghez az RNS molekulák átírása és a DNS polimerizációs 
láncreakció. A reakcióelegy összetétele: 1 × Ultrasense reakció mix; 1 × Rox; 1,25 μL 
Ultrasense enzim mix; 0,25 μM próba (Applied Biosystems); 0,5 μM forward primer; 0,9 μM 
reverse primer (Intergrated Technologies, Inc.); 5 μL nukleinsav koncentrátum (a reakció 
végtérfogata 25 μL). 
A norovírus GI és GII qPCR hőprofilja: 
1. Reverz transzkripció: 55°C 60 min 
2. Kezdeti denaturáció: 95°C 5 min 
3. Denaturáció: 95°C 15 s 
4. Anelláció: 60°C 1 min                     40 ciklus 
5. Lánchosszabbítás: 65°C 1 min 
A DNS vírusok esetében a TaqMan Environmental Master Mix (Applied Biosystems) 
tartalmazta a qPCR reakcióelegyéhez szükséges összetevőket. A 9. táblázat mutatja be a 
reakcióelegyek összetételét és a reakciók hőprofiljait. Az alkalmazott vírus specifikus 
primereket és próbákat a 7. táblázat foglalja össze. 
 
 HAdV JCPyV PAdV BPyV 
Mix 2 × 1 1 1 1 
Forward primer (μM) 0,9 0,4 0,9 0,9 
Reverse primer (μM) 0,9 0,4 0,9 0,9 
Próba (μM) 0,225 0,12 0,225 0,225 
DNS térfogat (μL) 10 10 10 10 
Reakció végtérfogat (μL) 25 25 25 25 
Kezdeti denaturáció 95°C 10 min 95°C 10 min 95°C 10 min 95°C 10 min 
Sokszorosítás 
95°C 15 s 95°C 15 s 95°C 15 s 95°C 15 s 
60°C 1 min 60°C 1 min 
55°C 20 s 
60°C 30 s  
60°C 30 s 
Ciklusszám 40 40 40 40 
9. táblázat: A DNS vírus qPCR vizsgálatok reakcióelegyei és hőprofiljai. 
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5.5.8. SZEKVENCIA MEGHATÁROZÁS SZEKVENCIAELEMZÉSSEL 
A módszertesztelés ideje alatt a humán adenovírus és enterovírus PCR pozitív mintákból 
szekvenciaelemzést végeztünk DYEnamic ET Dye Terminator Cycle kit (Amersham 
Biosciences Inc.) segítségével a felhasználói utasításban foglaltak szerint az Országos 
Epidemiológiai Központ Virológiai Főosztályán. A megtisztított PCR termékek mindkét 
szálát szekvencia elemzésnek vetettük alá termékspecifikus forward és reverz primerpárok 
használatával. A szekvenálási reakció összetétele: 8 μL DYEnamic ET Terminator reagent 
premix (Amersham Biosciences Inc.), 5 pM forward és reverz primer (Intergrated 
Technologies, Inc.), a nukleinsav mennyisége a kapott PRC termék erősségétől függően 1-10 
μL (végtérfogat 20 μL).  
A szekvenálási reakció hőprofilja: 
1. Denaturáció: 95°C 20 s 
2. Anelláció: 55°C 30 s                     35 ciklus 
3. Lánchosszabbítás: 60°C 1 min 
A szekvenálási reakció termékeit alkoholos kicsapással tisztítottuk. A szekvenciaelemzés a 
MegaBACETM 1000 DNS szekvenciaelemző készülékkel (Amersham Biosciences Inc.) 




Az „5.1. Vírus kontrollok” című fejezetben is említett vírustörzsekkel minden egyes 
vizsgálatsorozat mellett különféle negatív és pozitív kontrollokkal történt a módszerek 
specifikusságának, megbízhatóságának és érzékenységének mérése. Mintasorozatonként egy, 
nátrium-tioszulfáttal klórtalanított csapvíz minta szolgált koncentrálási negatív kontrollként, 
míg pozitív kontrollként kétféle megközelítés szerepelt. A doktori munka elején a negatív 
kontrollokkal azonos módon kezelt csapvíz mintához adagoltunk vagy HAdV2, vagy Echo11 
víruskoncentrátumot. A szisztematikus vizsgálatok során a mennyiségi eredmények értékelése 
érdekében inokulált felszíni vízmintát használtunk pozitív kontrollként, mivel így a 
feldolgozási módszer hatékonyságára is következtethetünk. A Tisza4 felszíni víz mintavételi 
ponton mindig két vízminta gyűjtése történt. A mintákat a mintavétel helyszínén 
homogenizáltuk. A két párhuzamos minta koncentrálása teljesen azonos módon történt azzal a 
kivétellel, hogy az egyik mintához megközelítően 105 GC/L HAdV35-t elegyítettünk. A 
visszanyerési hatékonyság értékeléséhez ugyanabból az ampullából, amelyből a HAdV35 
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vírust a vízmintához mértük, közvetlenül is elvégeztük a nukleinsav kivonást és tisztítást, és 
meghatároztuk a vizsgált ampullában található aktuális HAdV35 titert is. A vírus standardot 
1:5 hígításban vizsgáltuk, hogy a sejttenyészetben esetlegesen előforduló víruskimutatást 
gátló anyagok kihíguljanak, ezáltal kisebb mértékben zavarva a molekuláris módszereket.  
 
5.7. A BAKTERIOLÓGIAI PARAMÉTEREK MEGHATÁROZÁSA 
A vízminta típusának megfelelően membránszűréssel, illetve legvalószínűbb szám elvén 
alapuló (MPN) mikrotiter módszerrel történt az indikátor baktériumok csíraszámának 
meghatározása. A felszíni vízmintákat az MSZ EN ISO 9308-9:2000 és MSZ EN ISO 7899-
1:2000 szabványokban előírtaknak megfelelően vizsgáltuk Escherichia coli és intesztinális 
Enterococcus indikátor baktérium kimutatása céljából. A medencés fürdővízminták 
minősítése az MSZ 13690/3-1989 szabványban foglaltak szerint történt a következő indikátor 
baktériumok jelenlétének és mennyiségének meghatározásával: E. coli, Pseudomonas 
aeruginosa, Staphylococcus aureus és összes coccus szám. A szennyvíz mintákban az E. coli 
és intesztinális Enterococcus csíraszámot mikrotiter módszerrel (Bio-Rad, Magyarország) 
állapítottuk meg (MSZ EN ISO 9308-9:2000 és MSZ EN ISO 7899-1:2000). A másodlagosan 
tisztított szennyvíz minták 10-1 és 10-2 hígításából, a nyers szennyvíz minták 10-4 és 10-5 
hígításából történt a csíraszám meghatározása. Az alkalmazott hígítások az előzetes 
tesztelések alapján kerültek meghatározásra mind a két típusú szennyvízminta esetében. 
 
5.8. FIZIKAI ÉS KÉMIAI PARAMÉTEREK MÉRÉSE 
A víruskoncentrálás optimalizálása, valamint a vírusok előfordulását befolyásoló tényezők 
értékelése érdekében a szisztematikus mintavételek során megmértük a víz hőmérsékletét, a 
minták vezetőképességét (MSZ EN 27888:1998) és zavarosságát (MSZ EN ISO 7027:2000). 
A vízminta pH-ját minden minta esetében meghatároztuk (MSZ ISO 10523:2003). A 
szisztematikus vizsgálat alatt a víz hőmérsékletének, vezetőképességének és pH-jának 
meghatározására a Hanna Combo pH/EC/TDS/Temperature HI 98129 (Hanna Instruments 
Inc.) mérőt alkalmaztuk. A többi minta esetében az inoLab pH Level 1 (WTW Inc.) pH-mérőt 
használtuk a pH és a vízhőmérséklet rögzítéséhez. Mindkét műszert a méréseket megelőzően 
naponta legalább egyszer kalibráltuk pH 4, pH 7 és pH 9 referencia oldatokat (Merck, 
Darmstadt, Németország) alkalmazva. Turbiditás mérésére az Országos 
Környezetegészségügyi Intézet Vízhigiénés és vízbiztonsági osztályán volt lehetőség. A 
mérést WTW Turb 555 (WTW Inc.) zavarosságmérő készülékkel kivitelezték, valamint 
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ugyanazon gyártótól származó 0,02 NTU, 10 NTU, 100 NTU, 1750 NTU standard oldatokkal 
és üveg küvettákkal. 
 
5.9. HIDROLÓGIAI ÉS METEOROLÓGIAI PARAMÉTEREK MÉRÉSE 
A rendszeres mintavételek során rögzítettük a levegő hőmérsékletét, valamint a 
mintázáskor észlelt időjárási viszonyokat. A további meteorológiai adatokat az Országos 
Meteorológiai Szolgálat szolnoki állomáson végzett mérései szolgáltatták: legalacsonyabb és 
legmagasabb napi hőmérséklet (°C), napi csapadékmennyiség 7 órakor mért adatai (mm/24 
h), napos órák száma egy napra vonatkoztatva (h/24 h). A 2011.01.01 - 2012.05.31. között a 
Közép-Tisza-vidéki Vízügyi Igazgatóság által rögzített hidrológiai adatokat a Szolnok és 
Tiszakécske szakaszra vonatkoztatva az Országos Vízügyi Főigazgatóság bocsátotta 
rendelkezésünkre. A kért idősorok Szolnok, Vezseny és Tiszakécske helyekre vonatkoztak. A 
Vízügyi Adattárban (Operatív Hidrológiai Modul, Magyar Hidrológiai Adatbázis) a 
rendszeres vízrajzi észlelés, mérés és feldolgozás törzsállomásokon történt. Vízmérce 
található Vezseny és Tiszakécske térségben is, de ezek árvízi vízmércék, ezáltal ott napi 
rendszerességgel megfigyelés nincs. Ezek alapján Szolnokra és a Tiszakécske alatti 
legközelebb állomásokra (Tiszaug) áll rendelkezésünkre vízállás (cm), vízhozam (m3/s) és az 
Országos Vízügyi Főigazgatóság által számított lefolyt víztömeg (1000 m3) adat, valamint a 
Vezsenyhez legközelebb álló Martfű mérőállomásról vízállás (cm) értékekkel.  
A Szolnoki, Törökszentmiklósi Kistérségi Népegészségügyi Intézet és a Kecskeméti, 
Kunszentmiklósi Kistérségi Népegészségügyi Intézet szolgáltatta az adatokat a 2011-ben és 
2012-ben regisztrált gastrointestinalis esetekről. 
 
5.10. ADATKEZELÉS ÉS STATISZTIKA 
A vizsgált vírusok mennyiségét GC/L (genom kópiaszám/liter) dimenzióban határoztuk 
meg. A kvantitatív PCR vizsgálat során a műszer az eredményeket a reakció végezetével a 
reakcióelegy térfogatára vonatkoztatva adta meg, amely esetünkben minden alkalommal 25 
μL volt. Ahogyan az „5.5. Vírusok kimutatása polimeráz láncreakcióval” fejezet 
bevezetőjében szerepel, a vírus titer vizsgálata minden minta esetében két hígítás két 
párhuzamosában történt. Az eredeti mintára vonatkoztatott koncentráció (GC/L) eredmény 
megállapításához szükséges volt több feldolgozási térfogat figyelembevételére. A tényleges, 
pontos térfogatokat minden lépésnél feljegyeztük és ezen értékekkel számoltunk: 
- Vízminta kiindulási térfogata (felszíni és fürdővízminták: 10 L; szennyvíz minták: 50 mL) 
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- Víruskoncentrátum térfogata (felszíni és fürdővízminták: 10 mL; szennyvíz minták: 2 mL) 
- Nukleinsav kivonás és tisztítás kiindulási térfogata (NucliSens® miniMAGTM: 5 mL; 
QIAGEN QIAamp Viral RNA Mini 140 μL) 
- Nukleinsav kivonás és tisztítás végtérfogata (mágneses szilikát {NucliSens® 
miniMAGTM}: 100 μL; szilikát oszlopos {QIAGEN QIAamp Viral RNA Mini}: 80 μL) 
- Tisztított nukleinsav térfogata qPCR elegyben (DNS vírusok: 10 μL; RNS vírusok: 5 μL) 
Amennyiben a specifikus nukleinsav szakasz nem volt kimutatható, illetve 
baktériumnövekedést nem tapasztaltunk, a módszer kimutatási határát (LOD: limit of 
detection) vettük figyelembe (10. táblázat).  
 Felszíni víz  
Effluens Nyers szennyvíz 
Mágneses szilikát Szilikát oszlopos  
DNS vírusok (GC/L)  2,00 × 100 5,71 × 101  2,29 × 103 2,29 × 103 
RNS vírusok (GC/L) 4,00 × 100 1,14 × 102 4,58 × 103 4,58 × 103 
Indikátor baktériumok 
(MPN/100 mL) 
1,50 × 101 1,50 × 103 1,50 × 105 
10. táblázat: Az alkalmazott módszerek kimutatási határa felszíni, effluens és nyers szennyvizeket vizsgálva.  
 
 
A statisztikai elemzéshez a Minitab 16.1.1. verzióját és a R-Project 2.15.0. verzióját 
használtuk. A módszertesztelések – vírus koncentrálási és nukleinsav kivonási és tisztítási 
módszerek összevetése – során kapott eredményekre F-próbát alkalmaztunk a szórások 
közötti szignifikáns különbségek kimutatására. Amennyiben a vizsgálat kimutatta, hogy a 
szórások között nincs szignifikáns különbség  α = 0,05 mellett, t-próbát végeztünk. 
A „6.5.3. Külső tényezők hatása a vírusok környezeti előfordulására” fejezetben található 
csoportosítások során a mintaszámokat figyelembe vettük. A kialakított csoportokban 
megközelítően azonos mintaszám jellemezte. A csoportok titere közti különbség és a 
másodlagos szennyvíztisztítási hatásfok szignifikanciájának megállapítása érdekében t-próbát 
végeztünk α = 0,05 mellett. A mikroorganizmusok koncentrációja és a külső tényezők közötti, 
a környezeti változók közötti, valamint az egyes mikroorganizmusok közötti kapcsolat 
vizsgálata Pearson-féle korrelációs együttható (r; α = 0,05) és a legkisebb négyzetek elve 
alapján történt. Az összes vizsgált környezeti változó mikroorganizmusok jelenlétére 
gyakorolt hatását együttesen kezelve főkomponens analízissel vizsgáltuk. Az egyes 
csoportokba történő besorolás diszkriminancia analízis segítségével történt. Többváltozós 
adatfeldolgozás során részleges legkisebb négyzetek elve alapján végeztünk modellillesztést. 
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6. EREDMÉNYEK  
6.1. VÍRUS KONCENTRÁLÁSI MÓDSZEREK FEJLESZTÉSE ÉS 
ÖSSZEHASONLÍTÁSA SORÁN KAPOTT EREDMÉNYEK 
A koncentrálási módszerek fejlesztése folyamatos volt a vizsgálatok során. Három féle 
víruskoncentrálási metodikát vetettünk össze. A doktori munka ideje alatt kerültek 
publikálásra (részint nyilvánosan, részint a kutatási együttműködések során belső használatra) 
újabb koncentrálási módszerek és egyéb metodológiai javaslatok. A minták feldolgozására 
alkalmazott metodika ezért nem azonos a doktori munka egészében, de a módszerek 
validálása és összevetése minden esetben megtörtént. 
Az adszorpciós-elúciós víruskoncentrálási módszert kétféle – negatív töltésű membránfilter 
és üveggyapot – adszorbenssel teszteltük. Legalább az egyik tesztvírust üveggyapot 
koncentrálás esetén 30 mintából, míg a membránfilterrel szűrt minták közül csupán 26-ból 
tudtuk kimutatni. Adenovírus és enterovírus esetében nagyobb arányban találtunk pozitív 
mintákat üveggyapoton történő koncentrálást követően, míg kettes genocsoportú norovírust 
mindkét adszorbenssel azonos hatásfokban – a minták 43 %-ából – tudtuk a vízmintákból 
detektálni. Üveggyapot szűréssel a minták 70 %-ából sikerült adenovírust és 24 %-ából 
enterovírust kimutatni, míg membránfilterrel a minták 65 %-a volt adenovírusra és 11 %-a 
enterovírusra pozitív. Üveggyapottal a kimutatható adenovírus genom kópiaszám is magasabb 
volt: a medián érték 6,01 × 103 GC/L volt üveggyapot szűrést, és 2,01 × 103 GC/L 
membránszűrést követően, míg maximálisan 2,41 × 105 illetve 9,49 × 104 GC/L adenovírust 
detektáltunk a két módszerrel. A két adszorbenssel mért humán adenovírus titerek közötti 
különbség α = 0,05 szignifikancia szint mellett nem volt szignifikáns. A vírusok 
örökítőanyaga szerinti megközelítésből nem állapítható meg különbség DNS-RNS vírus 
vonatkozásban, hiszen mind DNS (HAdV), mind RNS vírust (EV) üveggyapottal lehetett 
nagyobb százalékban kinyerni a vízmintákból. A pozitív minták aránya alapján elmondható, 
hogy az üveggyapot hatékonyabban szolgál adszorbeáló felületként a víruskoncentrálás 
folyamata során, mint a membránfilter, ezért membránfilterrel további vizsgálatok nem 
történtek. 
Következő lépésként egy olyan víruskoncentrálási módszert vontunk be a vizsgálatokba, 
amely szűrést nem igényel. Az úgynevezett direkt kicsapatásos koncentrálással a 
vírusrészecskék közvetlenül kicsapódnak, majd leülepednek. A két koncentrálási módszer 
hatékonysága és megbízhatósága között jelentős különbség nem mutatkozott egyik vízminta 
típus esetében sem (6. ábra). A felszíni vizekben átlagosan 103 GC/L humán adenovírus 
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jelenléte volt kimutatható. Ez az érték mintegy fél nagyságrenddel volt csak magasabb a 
másodlagosan kezelt szennyvíz minták esetében. Emellett megfelelő hatékonysággal volt 
visszanyerhető a felszíni vízhez adagolt 104 GC/L humán adenovírus. Ezen két koncentrálási 
metodikával nyert eredmények között sem tapasztaltunk szignifikáns különbséget α = 0,05 
szignifikancia szint mellett. Mivel a két víruskoncentrálási metodika hatékonysága 
meglehetősen hasonló, viszont a direkt kicsapatással kisebb anyag- és eszközköltség mellett 
egyszerre több minta is feldolgozható, könnyebben kivitelezhető és kisebb a 
keresztszennyeződés esélye is, így vizsgálatainkat kizárólag direkt kicsapatással folytattuk. 
Az üveggyapot koncentrálás során a keresztszennyeződés esélye azért nagyobb, mert a 
vízminták átáramoltatása a tölteten egy túlnyomásnak ellenálló edény segítségével történt. 
Minden minta koncentrálásához egyetlen edény állt rendelkezésünkre, amelyet minden egyes 
minta feldolgozását megelőzően forrásban levő vízzel alaposan átöblítettünk. 
 
6. ábra: Direkt kicsapatás és üveggyapot koncentrálási módszerek összevetése kezeletlen (NDK: 14; NÜGy: 14), 
104 GC/L 35-ös szerotípusú humán adenovírussal elegyített felszíni vízmintákkal (NDK: 6; NÜGy: 10) és effluens 
mintákkal (NDK: 12; NÜGy: 12). Az ábrán az átlagos genom kópiaszámok és a szórások kerültek feltüntetésre. 
Mindkét koncentrálást követően a két nukleinsav kivonási és tisztítási módszerrel kapott eredményeket is 
figyelembe vettük. A módszerek közötti eltérés nem szignifikáns. 
 
 
6.2. NUKLEINSAV KIVONÁSRA ÉS TISZTÍTÁSRA ALKALMAZOTT MÓDSZEREK 
ÖSSZEHASONLÍTÁSA SORÁN KAPOTT EREDMÉNYEK 
Az üveggyapot szűrés és a direkt kicsapatás koncentrálási módszer összehasonlításával 
párhuzamosan a mágneses szilikát gyöngy metodika és a szilikát oszlopos technika 
hatékonyságát is kísérletesen összevetettük. A nagy térfogatú felszíni vízminták és a kisebb 
térfogatú effluens minták koncentrálását követően a humán adenovírus nukleinsav kimutatása, 
illetve visszanyerése a szilikát oszlopos technikával hatékonyabbnak és megbízhatóbbnak 
bizonyult (7. ábra). A kiindulási humán adenovírus titert (104 GC/L) a szilikát oszlopos 
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szól, hogy jelentősen nagyobb szórást mutattak a párhuzamos minták a mágneses kivonást 
követően, mint a szilikát oszlopos után.  
 
7. ábra: Mágneses szilikát gyöngy és szilikát oszlopos nukleinsav kivonás és tisztítási módszerek összevetése 
kezeletlen (Nmágneses szilikát: 14; Nszilikát oszlop: 14), 10
4 GC/L 35-ös szerotípusú humán adenovírussal elegyített 
felszíni vízmintákkal (Nmágneses szilikát: 8; Nszilikát oszlop: 8) és effluens mintákkal (Nmágneses szilikát: 12; Nszilikát oszlop: 12). 
Az ábrán az átlagos genom kópiaszámok és a szórások kerültek feltüntetésre. 
 
Az emberi adenovírus visszanyerés hatékonyságának tesztelése és a nagy szennyezettségű, 
PCR-t gátló anyagokat nagyobb valószínűséggel tartalmazó mintatípusok tesztelése során a 
vízmintákhoz kevert humán adenovírust a kiindulási kópiaszám közeli értékben (105 GC/L 
végkoncentráció) sikerült kimutatnunk a szilikát oszlopos nukleinsav kivonást és tisztítást 
követően, míg a mágneses módszerrel nem értük el ezt az értéket (8. ábra). Ismételten 
nagyobb szórást tapasztaltunk a mágneses metodika alkalmazásakor a szennyvíz minták 
esetében, mint a szilikát oszlopos kivonási lépés utáni qPCR során. A mért különbségek egyik 
összehasonlító vizsgálat esetében sem tekinthetők szignifikánsnak (p > 0,05) α = 0,05 
szignifikancia szint mellett.  
A tíz darab, humán adenovírussal szennyezett felszíni vízminta direkt kicsapatással történő 
párhuzamos koncentrálását követő szilikát oszlopos nukleinsav kivonás és tisztítás utáni egy 
nagyságrenden belül változó qPCR eredményei alátámasztják a módszerek ismételhetőségét. 
Ezzel alátámasztottuk, hogy megfelelő koncentrálási és vírus nukleinsav kivonási és tisztítási 
























8. ábra: Mágneses szilikát gyöngy és szilikát oszlopos nukleinsav kivonási és tisztítási módszerek összevetése 
105 GC/L 35-ös szerotípusú humán adenovírussal elegyített effluens (Nmágneses szilikát: 12; Nszilikát oszlop: 12) és 
kezeletlen, nyers szennyvíz (Nmágneses szilikát: 12; Nszilikát oszlop: 12) mintákkal direkt kicsapatást követően. Továbbá 
105 GC/L 35-ös szerotípusú humán adenovírussal elegyített felszíni vízminták Nszilikát oszlop: 10) humán 
adenovírus genom kópiaszáma direkt kicsapatás és szilikát oszlopos nukleinsav kivonást és tisztítást követően. 
Az ábrán az átlagos genom kópiaszámok és a szórások kerültek feltüntetésre. 
 
 
Az effluens minták esetében két térfogatból (50 mL és 1 L) kiinduló kimutatást vetettünk 
össze, hogy megvizsgáljuk, nagyobb mennyiség adott térfogatra történő koncentrálása 
nagyobb visszanyerést eredményez-e. A kiinduló mintára kiszámított koncentráció alapján a 
kis térfogatból valamivel nagyobb vírus titert kaptunk, de a különbség α = 0,05 szignifikancia 
szint mellett nem szignifikáns (p > 0,05). Átlagosan 1,15 × 107 GC/L humán adenovírus titert 
mértünk 50 mL effluensből kiindulva, míg 1 literes effluens minták koncentrálását követően 
9,16 × 106 GC/L humán adenovírust. A nagyobb mintatérfogattal több. a vírusok kimutatását 
befolyásoló szennyező anyagot koncentrálunk a vírusokkal, így csökken az alkalmazott 
módszerek érzékenysége. Emellett a kisebb térfogatú minták kezelése könnyebb, így a 
további vizsgálatainkat 50 mL-es effluens mintákból végeztük. 
 
6.3. A VIZSGÁLT VÍRUSOK KIMUTATÁSÁRA ALKALMAS MOLEKULÁRIS 
MÓDSZEREK BEÁLLÍTÁSA SORÁN KAPOTT EREDMÉNYEK 
6.3.1. ENTEROVÍRUS PCR BEÁLLÍTÁSA 
A korábbi vízvirológiai vizsgálataink (Kern, 2008) során enterovírusok RNS-ének 
kimutatása nem volt sikeres. Ennek kiküszöbölése érdekében a Puig és mtsai (1994) által 
kifejlesztett, enterovírus specifikus reverz transzkripciós kétkörös PCR gyakorlatba való 
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koncentrálását követően alkalmaztak egyes kutatócsoportok. Első körben a pozitív 
folyamatkontroll mintákhoz is adagolt Echo11 szövettenyészettel, majd a Dél-pesti 
Szennyvíztisztító Telepről származó kezeletlen, nyers szennyvíz mintákból végeztük a 
teszteléseket. Az enterovírus örökítőanyag mind Echo11 szövettenyészetből, mind a 
tisztítatlan szennyvízből visszanyerhető volt. A szennyvíz esetén a vírus nukleinsavak 
kimutathatók voltak százszoros hígítású tisztított nukleinsav koncentrátumból, ezek alapján 
legalább 2 × 107 darab enterovírus nukleinsavnak kellett jelen lennie egy liter nyers szennyvíz 
mintában. Emellett bizonyítást nyert, hogy a Puig és mtsai (1994) által leírt enterovírus 
specifikus PCR alkalmas enterovírusok nukleinsavának kimutatására magas szennyezettségű 
vízmintákból. 
 
6.3.2. ÖSSZEMÉRÉSI VIZSGÁLATOK EREDMÉNYEI 
A szisztematikus vizsgálatok során használt koncentrálási és detektálási módszerek 
reprodukálhatóságát, ismételhetőségét, érzékenységét és megbízhatóságát a Viroclime 
pályázatban résztvevő laboratóriumok között (University of Partas, Görögország; University 
of Umeå, Svédország; University of Barcelona, Spanyolország; Institute Oswaldo Cruz, 
Brazília; Országos Környezetegészségügyi Intézet, Magyarország) kivitelezett összeméréssel 
ellenőriztük. A vizsgálat alapját egy homogenizált mintából osztott mintasorozat képezte, 
amelyet a résztvevő laboratóriumok közötti szétosztást követően a kutatócsoportok azonos 
időpontban, azonos módszerekkel és meghatározott körülmények között dolgoztak fel. Az 
első körvizsgálat során tíz darab 50 mL-es kezeletlen nyers szennyvíz minta és tíz darab 
meghatározott mennyiségű HAdV41 szuszpenzióval elegyített 100 mL-es ásványvíz minta 
koncentrálását végeztük el a direkt kicsapatás koncentrálási módszer reprodukálhatóságának 
értékelése céljából. Emellett a humán adenovírus kimutatási módszer reprodukálhatóságát és 
érzékenységét is teszteltük 103 GC/10 μL humán adenovírus nukleinsavat tartalmazó 
koncentrátummal. A vizsgálatok eredményeit a 9-11. ábra mutatja be, amelyen minden 
esetben az alábbi sorrendben szerepelnek a résztvevő laboratóriumok eredményei: University 
of Partas, University of Umeå, University of Barcelona, Institute Oswaldo Cruz, Országos 





9. ábra: Nyers szennyvíz minták koncentrálása (laboratóriumonként 10-10 minta) után az öt laboratórium által 




10. ábra: 41-es humán adenovírussal elegyített ásványvíz minták (laboratóriumonként 10-10 minta) 
koncentrálása után az öt laboratórium által mért humán adenovírus (HAdV) genom kópiaszámok. A zöld színű 




11. ábra: Humán adenovírus 41-es szerotípus (HAdV41) DNS oldat genom kópiaszámok (laboratóriumonként 
3-3 minta). A zöld színű pontsorozat szemlélteti a saját vizsgálati eredményeinket. 
 
 
Az ábrákon jól látszik, hogy mind a direkt kicsapatás koncentrálási módszer, mind a 
humán adenovírus specifikus qPCR jól reprodukálhatónak bizonyult. Az összes laboratórium 
által mért eredmény hozzávetőlegesen egy nagyságrenden belül mozgott, valamint a 
laboratóriumok által mért értékek között nem volt nagyobb különbség, mint a 
laboratóriumokon belül mért eredmények szórásai között. A reprodukálhatóságból és a DNS 
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érzékenységgel bír. Az ismételhetőség is megfelelő volt, az egy kutatócsoport által kapott 
eredmények egy nagyságrenden belüli szóródtak.  
A mikrobiális nyomkövetési vizsgálatokat megelőzően mind a humán, mind az állati 
adenovírus (HAdV és PAdV) és polyomavírus (JCPyV és BPyV) specifikus qPCR 
érzékenységét, megbízhatóságát és a módszer reprodukálhatóságát is teszteltük. A négy vírus 
vizsgálatára 10-10 DNS szuszpenzió érkezett, amelyek az egyes laboratóriumok számára 
ismeretlen mennyiségű DNS-t tartalmaztak. A teszteredmények vírusonként a 12-15. ábrán 
láthatók, ahol az utolsó, zöld körök jelzik a laboratóriumunk eredményeit. 
 
12. ábra: Humán adenovírus (HAdV) DNS szuszpenzió genom kópiaszámok (laboratóriumonként 10-10 minta). 





13. ábra: JC polyomavírus (JCPyV) DNS szuszpenzió genom kópiaszámok (laboratóriumonként 10-10 minta). 
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14. ábra: Sertés adenovírus (PAdV) DNS szuszpenzió genom kópiaszámok (laboratóriumonként 10-10 minta). 
A zöld színű pontsorozat szemlélteti a saját vizsgálati eredményeinket. 
 
 
15. ábra: Szarvasmarha polyomavírus (BPyV) DNS szuszpenzió genom kópiaszámok (laboratóriumonként 10-
10 minta). A zöld színű pontsorozat szemlélteti a saját vizsgálati eredményeinket. 
 
Az összes mintasorozat egyik fele 103 GC/10 μL, a másik fele 104 GC/10 μL 
koncentrációban tartalmazta a cél DNS-eket. A vírus nukleinsavat mind az öt laboratóriumban 
sikerült a kívánt tartományban kimutatni és az eredmények kis változatosságot mutattak, amit 
a korábbi összemérések során is tapasztaltunk. Ezzel a vizsgálatsorozattal igazolást nyert 
mind a négy, vírus specifikus qPCR érzékenysége és reprodukálhatósága. A DNS 
szuszpenzióból közvetlenül végzett qPCR alapján a laboratóriumok a kiindulási genom 
kópiaszámhoz közelebbi értékeket detektáltak, mint amikor koncentrálási, nukleinsav 
kivonási és tisztítási lépés előzte meg a detektálást. A vírusok koncentrálása során csökkenhet 
a vírusok kimutathatósága, mert a különböző koncentrálási, valamint nukleinsav kivonási és 
tisztítási lépések során a vírusok a felhasznált eszközökre tapadva elveszhetnek a rendszerből. 
A manipulációs lépések számának növekedésével a vírusok fehérjeburkának, illetve 
nukleinsavának roncsolódása nagyobb valószínűséggel következhet be.  
A módszeradaptálási és -fejlesztési időszakban bizonyságot nyert, hogy mind a direkt 
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vírus specifikus kvantitatív polimeráz láncreakciók alkalmasak egy nagyszabású 
vizsgálatsorozat kivitelezésére. A kutatócsoportok összehangzó eredményei alátámasztották, 
hogy valamennyi résztvevő kellő jártassággal rendelkezik a választott módszer-rendszerben, 
és a vizsgálat során született eredmények is összehasonlíthatóak. Jelen dolgozat csak a hazai 
vizsgálati eredményekre tér ki (lásd „6.5. Rendszeres mintavételek eredményei”).  
 
6.4. VÍRUSOK KIMUTATÁSA KÜLÖNBÖZŐ VÍZMINTÁKBÓL 
6.4.1. FELSZÍNI VÍZMINTÁK EREDMÉNYEI 
A víruskoncentrálási módszerek tesztelése során 35 egyéb felszíni vízminta vizsgálatát 
végeztük el, amelyek fürdőzésre nem használtak. A budapesti minták közül (Duna2-4, 
összesen 12 minta) adenovírus jelenlét csak egyetlen esetben nem volt kimutatható (Duna2), 
míg a többi felszíni víz közül egyedül a Berettyó1 mintában volt jelen, vagyis az egyéb 
felszíni vízminták mintegy 70 %-os HAdV pozitivitást mutattak (11. táblázat). A humán 
adenovírus titer átlagban 12000 GC/L volt. A legalacsonyabb koncentráció a Duna különböző 
budapesti pontjai közül a várakozásoknak megfelelően Duna2 (475 GC/L), a legmagasabb a 
szennyvízbefolyás közelében, a Duna3 ponton (241000 GC/L) volt mérhető. A négy 
évszakban kapott eredmények szórása a Duna2-4 pontokon nem volt számottevő, ami 
alátámasztja az irodalomban olvasottakat, miszerint az adenovírusok minden évszakban 
egyenletes eloszlásban ürülnek (Katayama és mtsai, 2008). Szekvenciaelemzéssel 
megerősítést nyert az adenovírus PCR pozitivitás, valamint hogy a detektált adenovírusok az 
enterális adenovírusok közé tartoznak: 40-es és 41-es szerotípusú humán adenovírus hexon 
szekvenciákkal mutattak hasonlóságot. Öt mintában (14 %) adenovírusok mellett enterovírus 
jelenlét is detektálható volt: három Duna3 és kettő Duna4 mintában. Két enterovírus pozitív 
PCR termék bázissorrend elemzésével megállapítható volt, hogy az egyik a humán 
enterovírus 86 törzshöz (GenBank: AY843304.1), a másik a coxsackievírus A22 törzshöz 
(GenBank: DQ995647.1) áll a legközelebb az 5’ nem transzlálódó régió (5’UTR) alapján. 
Enterovírusok tipizálásához a vírusprotein 1 régiója (VP1) pontosabb képet adna, mivel 
kevésbé konzervatív szakasz, mint az 5’UTR (Oberste és mtsai, 1999). Norovírust szintén 
olyan mintákból tudtunk kimutatni, amelyek adenovírust is tartalmaztak (18/35): minden 
Duna3 vízminta norovírus pozitív volt; a Duna2 minták közül kevesebb tartalmazott norovírus 
RNS-t, mint Duna4 ponton vett minták. A Duna2-4 vízmintákon kívül a többi vizsgált felszíni 




Mintavételi hely Adenovírus Enterovírus Norovírus 
Berettyó1 1/2 (< 2 GC/L) 0/2 0/2 
Duna1 0/1 0/1  0/1  
Duna2 7/8 (475 - 16200 GC/L) 0/8 5/8 
Duna3 8/8 (16200 - 241000  GC/L) 3/8 8/8 
Duna4 8/8 (804 - 33800 GC/L) 2/8 5/8 
Körös1 0/2  0/2 0/2 
Körös2 0/2  0/2 0/2 
Kéki1 0/2  0/2 0/2 
Koloska1 0/2 0/2 0/2 
Összesen 24/35 5/35 18/35 
 
11. táblázat: Az egyéb felszíni vízminták vírus vizsgálatainak eredményei: pozitív minták száma / összes 
vizsgált minta száma (minimum - maximum genom kópiaszám / liter). Az alkalmazott módszer kimutatási határa 
< 2 GC/L. 
 
6.4.2. TERMÉSZETES FÜRDŐVIZEK EREDMÉNYEI 
A módszerek tesztelése során 6 Tisza parti strandot mintáztunk, átlagosan két alkalommal, 
ezáltal összesen 14 fürdővíz minta vizsgálata történt meg, három fürdési szezonban. 
Mindegyik mintavételi ponton legalább az egyik vizsgált víruscsoport nukleinsavát 
detektáltuk: adenovírust négy helyen (474 - 6010 GC/L, geometriai átlag: 1160 GC/L, 
medián: 1520 GC/L), enterovírust három, norovírust pedig két helyen (12. táblázat). Egy 
mintából tudtuk mind a három vírust kimutatni (Tisza7). Ez a mintavételi pont esik a 
legközelebb másodlagosan tisztított szennyvízbefolyáshoz. Adenovírusok és enterovírusok 
együttesen voltak jelen egy természetes fürdővíz hely mindkettő vizsgált vízmintájában 
(Tisza5). Négy ponton csak egy-egy víruscsoport volt detektálható (Tisza6, Tisza8, Tisza4 és 
Tisza12).  
 
Mintavételi hely Adenovírus Enterovírus Norovírus 
Tisza5 2/2 (1530 - 3320 GC/L) 2/2 0/2 
Tisza6 0/2 0/2 1/2 
Tisza7 1/2 (474 GC/L) 2/2 1/2 
Tisza8 0/2 1/2 0/2 
Tisza4 2/3 (154 - 1100 GC/L) 0/3 0/3 
Tisza12 1/3 (6010 GC/L) 0/3 0/3 
Összesen 6/14 5/14 2/14 
 
12. táblázat: A természetes fürdővíz minták vírus vizsgálatainak eredményei, a Tisza folyásirányát követve: 
pozitív minták száma / összes vizsgált minta száma (minimum - maximum genom kópiaszám / liter). 
 
A humán kórokozó vírusok mellett szomatikus colifágok és a fürdővíz minősítésben 
használatos fekális indikátor baktériumok kimutatása is megtörtént (16. ábra). Szomatikus 
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colifág jelenlétét minden mintában igazoltuk (4 - 90 PFU/100 mL, geometriai átlag: 18 
PFU/100 mL). A korábbi Európai Uniós Fürdővíz Irányelv 76/160/EEC (CEU, 2006) alapján 
az a vízminta tekinthető „jó” minőségűnek, amelyben az E. coli csíraszám 1000 CFU/100 mL 
alatt, az intesztinális Enterococcus csíraszám pedig 200 CFU/100 mL alatt van. Ezen 
kritériumoknak a Tisza12 mintát leszámítva (intesztinális Enterococcus: 950 CFU/100 mL) 
mindegyik minta megfelelt. A humán kórokozó vírusok és az indikátor baktériumok közötti 
összefüggést a jelen adatok alapján nem lehet megállapítani, az alacsonyabb csíraszám nem 
jelenti a humán vírusok hiányát. Nincs információ arra vonatkozóan, hogy a humán vírusok 
milyen koncentrációban jelentenek egészségügyi kockázatot, de jelenlétük a természetes 
fürdővíz szennyvíz eredetű szennyezettségére enged következtetni.  
 
16. ábra: A természetes fürdővíz vizsgálat során mért E. coli és intesztinális Enterococcus csíraszám (MPN/100 
mL), valamint a szomatikus colifág (PFU/100 mL) és humán adenovírus (HAdV GC/100 mL) titer. EV jelöli az 
enterovírus, NoV GII a kettes genocsoportú norovírus jelenlétet. A Tisza6 és Tisza8 esetében a humán 
adenovírus kimutatási határ alatt volt, az ábrán a kimutatási határ került feltüntetésre. 
 
6.4.3. MEDENCÉS FÜRDŐVIZEK EREDMÉNYEI 
Mindegyik vizsgált medencéből kimutatható volt legalább az egyik vizsgált vírus. A 
humán adenovírus vizsgálat eredményei alapján a 13 medence fürdővize közül tizenegyben 
volt adenovírus jelenléte kimutatható (13. táblázat). A medencevíz típusa szerint a 8 töltő-
ürítő medencéből 7, az 5 vízforgatott közül pedig 4 mutatott adenovírus pozitivitást. 
Norovírust kevesebb esetben sikerült detektálni: 8 medencevíz esetében kaptunk pozitív 
eredményt. Öt töltő-ürítő medence vize és 3 vízforgatott tartalmazott norovírust. Enterovírus 
RNS-t csupán 3 medencevízből sikerült kimutatni: kettő töltő-örítő és egy vízforgatott 

































E. coli Enterococcus Szomatikus colifág HAdV




Mind az adeno-, mind a norovírus nested PCR pozitív minták tisztított nukleinsav mintáit 
kvantitatív valós-idejű polimeráz láncreakcióval (qPCR) is megvizsgáltuk. Ezáltal 
lehetőségünk volt mennyiségileg is megadni a vírusok genom kópiaszámát a 
fürdővízmintákban. Norovírus elemzés során minden esetben negatív eredményt kaptunk a 
kvantitatív módszerrel, míg adenovírusok esetében 16 vízmintából volt sikeres a 
vírusmennyiség meghatározása.  
Mintavételi hely Adenovírus Enterovírus Norovírus 
TÜ1 2/2 (< 2 - 150 GC/L) 0/2 1/2 
TÜ2 0/2 1/2 1/2 
TÜ3 2/2 (560 - 1720 GC/L) 0/2 2/2 
TÜ4 2/2 (< 2 - 119 GC/L) 0/2 0/2 
TÜ5 2/2 (866 - 950 GC/L) 1/2 1/2 
TÜ6 2/2 (445 - 3000 GC/L) 0/2 0/2 
TÜ7 2/2 (300 - 3400 GC/L) 0/2 2/2 
TÜ8 1/1 (3560 GC/L) 0/1 0/1 
VF1 2/2 (< 2 - 6050 GC/L) 1/2 2/2 
VF2 0/2 0/2 1/2 
VF3 2/4 (2490 - 4680 GC/L) 0/2 0/2 
VF4 1/2 (< 2 GC/L) 0/2 1/2 
VF5 2/2 (267 - 5330 GC/L) 0/2 0/2 
Összesen 20/25 3/25 11/25 
 
13. táblázat: A töltő-ürítő (TÜ) és a vízforgatott (VF) medencés fürdővíz vízminták vírus vizsgálatainak 
eredményei: pozitív minták száma / összes vizsgált minta száma (minimum - maximum genom kópiaszám / 
liter). Az alkalmazott módszerek kimutatási határa < 2 GC/L. 
 
 
A rutin fürdővíz-minősítés során vizsgált mikrobiológiai paraméterek alapján az általunk 
vizsgált 13 fürdővíz közül a négy kifogás alá nem eső medence vizéből (egy töltő-ürítő és 
három vízforgatott medencevíz) legalább az egyik vizsgált vírus nukleinsavát detektálni 
lehetett: háromból adenovírus, egyből enterovírus, kettőből pedig emellett norovírus jelenléte 
is kimutatható volt (17. ábra). A 20 adenovírus pozitív minta közül 16 esetben meghatároztuk 
a vírus titert, amely 119 - 6050 GC/L között változott (geometriai átlag: 320 GC/L, medián: 
720 GC/L). A többi medencevíz legalább egy paraméter tekintetében kifogásolható minőségű 
volt. A két medencevíz típus között a legfőbb különbségként említendő, hogy a vyzforgatott 
medencék esetében a vízforgatás során a szűrést követően a víz fertőtlenítőszerrel kezelt, míg 
a töltő-ürítő medencék vízébe fertőtlenítőszert nem elegyítenek. A várakozásainkkal 
ellentétben a vízforgatott medencékben hasonló nagyságrendben voltak adenovírusok 
detektálhatók, illetve norovírusok is hozzávetőlegesen ugyanolyan arányban voltak jelen a 
vízforgatott medencevizekben, mint a töltő-ürítőkben. A másik vizsgált víruscsoport, az E. 
coli baktériumban, illetve rokon fajokban szaporodó, így az indikátor baktériumok 
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indikátoraiként szolgáló szomatikus colifágok titere, valamint jelenléte sem jelezte 
megfelelően az emberi kórokozó vírusok jelenlétét a fürdővízmintákban. Nyolc olyan 
vízminta volt, amelyikből a szomatikus colifág kimutatás negatív eredményt adott, viszont 
adenovírusra, sőt hat esetben norovírusra és egy esetben enterovírusra is pozitív volt az adott 
fürdővíz minta. A vizsgálataink arra hívják fel a figyelmet, hogy az alkalmazott vízkezelési 
eljárások nem távolítják el megfelelő mértékben a humán vírus nukleinsavakat. Szükség lenne 
a vízkezelési módszerek optimalizálására, amely biztosítaná a medencés fürdővizek vírus 
nukleinsavaktól való mentességét. 
 
17. ábra: A vizsgált vízforgatott (VF) és töltő-ürítő (TÜ) medencés fürdők vizének humán adenovírus (HAdV) 
titere és rutin mikrobiológiai vízminősége (a kifogásolt bakteriológiai paraméterek számával jellemezve). VF2, 
TÜ2 és VF4 esetében a humán adenovírus kimutatási határa található. A bakteriológiai vízminőség és a humán 
adenovírus titer között nem volt összefüggés. 
 
 
6.4.4. A KÜLÖNBÖZŐ VÍZMINTÁKBÓL VÉGZETT VÍRUSKIMUTATÁSOK 
EREDMÉNYEINEK ÖSSZEGZÉSE 
A módszerek tesztelése alatti időszakban a vizsgált vízminták több mint kétharmada 
(50/74) mutatott humán adenovírus pozitivitást nested PCR vizsgálattal (18. ábra). Kettes 
genocsoportú norovírus RNS 31 mintából, enterovírus RNS pedig 13 mintából volt 
kimutatható. Ötvenhat minta tartalmazott legalább egyet a tesztvírusok közül. Emellett mind a 
negatív (csapvíz), mind a pozitív folyamatkontroll minták eleget tettek a követelményeknek: a 
negatív kontrollok nem tartalmazták a vizsgált vírusokat, a pozitív kontrollokból pedig a 
koncentrálást követően minden esetben ki lehetett mutatni molekuláris módszerrel a 






































18. ábra: A módszertesztelés alatt (2008.08.06. és 2010.08.16. között) vizsgált vírus pozitív és negatív minták 
aránya. 
 
A minták mintegy 43 %-a tartalmazott legalább kettőt a célvírusok közül; négy minta volt 
pozitív humán adenovírusra és enterovírusra, 22 minta tartalmazott humán adenovírust és 
kettes genocsoportú norovírust, és hat mintából mind a három víruscsoport örökítőanyaga 
detektálható volt (19. ábra). Számos esetben tapasztaltuk azt a korábbi vizsgálataink során is 
leírt jelenséget (Kern és mtsai, 2013), miszerint a vírus nukleinsav a tömény vírus nukleinsav 
koncentrátumból nem volt kimutatható, és csak a hígított nukleinsav oldat adott PCR pozitív 
jelet. A nukleinsav koncentrátum hígításával a tisztítás során nem eltávolítható PCR-t gátló 
anyagok koncentrációja is csökkent, ezáltal megszűnt a kimutatást gátló hatás.  
 
19. ábra: A módszertesztelés során (2008.08.06. és 2010.08.16. között) vizsgált vízminták megoszlása aszerint, 
hogy bennük milyen típusú vírusok voltak jelen. HAdV+EV+NoV GII: mind a három vizsgált vírust tartalmazta; 
HAdV+EV: humán adenovírus és enterovírus jelenlét; HAdV+NoV GII: humán adenovírus és kettes 
genocsoportú norovírus jelenlét; HAdV: csak humán adenovírust tartalmazott; EV: csak enterovírust 
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Az egyes víztípusok vírusok általi terhelése szerint a következő megállapítások tehetők. Az 
összes mintatípus legalább 60 %-a minimum egy vírus nukleinsavát a kimutathatósági határ 
feletti mértékben tartalmazta. Általánosságban elmondható, hogy minden víztípus 
szennyezettségét adenovírus dominancia jellemezte (19. és 20. ábra). A természetes 
fürdővizek kivételével adenovírus DNS legalább a minták feléből detektálható kópiaszámban 
volt jelen a vízmintákban. Legalacsonyabb arányban enterovírusok voltak kinyerhetők a 
vizekből. Ez a megállapítás a természetes fürdővizekre nem érvényes, ahol az enterovírus 
pozitív minták száma megközelítette az adenovírus pozitív minták számát.  
 
20. ábra: Vírus pozitivitás aránya víztípusok (egyéb felszíni víz, természetes fürdővíz és medencés fürdővíz) 
szerint a módszertesztelés során (2008.08.06. és 2010.08.16. között). Mintaszám egyéb felszíni víz: 35; 
természetes fürdővíz: 14; mesterséges fürdővíz: 25. Min 1 vírus: legalább az egyik vizsgált vírus kimutatható 
volt; HAdV: humán adenovírus; EV: enterovírus; NoV GII: kettes genocsoportú norovírus. 
 
 
A vírus jelenlét kimutatása mellett a humán adenovírus DNS mennyiségének 
meghatározása az 50 PCR pozitív mintából 45 esetben (90 %) járt sikerrel. A vírus genom 
kópiaszáma 1,19 × 102 és 2,41 × 105 között változott literenként, 3,49 × 103 GC/L geometriai 
átlaggal. A legnagyobb víruskoncentrációt a Duna szennyvízzel leginkább terhelt mintavételi 
pontjáról (Duna3) kaptuk. A háromféle víztípusban mért adenovírus átlagos titereket és a 
minimum-maximum értékeket az 21. ábra mutatja be.  
 
21. ábra: Humán adenovírus minimum, maximum és átlag kópiaszáma a 95 %-os konfidencia intervallummal a 
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6.5. RENDSZERES MINTAVÉTELEK EREDMÉNYEI 
A módszerek beállítását követően egy közel másfél évig tartó szisztematikus 
vizsgálatsorozat zajlott, amelyet a korábbiakban optimalizált víruskimutatási metodika 
alkalmazásával végeztünk. A mintavételezés során a Tisza egy szakaszán (Szolnok-
Tiszakécske) négy ponton vett felszíni vízmintákból, valamint a mintaterületen a Tiszába 
kibocsátó szennyvíztisztító tisztított és nyers szennyvíz mintáiból történt a vizsgált vírusok 
titerének és az indikátor baktériumok csíraszámának meghatározása. A kapott mikrobiológiai 
eredményeket a vírusok terjedését, túlélését és/vagy kimutatását befolyásoló fizikai-kémiai, 
hidrológiai és meteorológiai háttéradatokkal – víz pH, vezetőképesség, zavarosság, levegő- és 
vízhőmérséklet, napos órák száma, csapadék mennyiség, áramlási sebesség, vízhozam és 
vízállás –, valamint a térségi epidemiológiai adatokkal vetettük össze.  
 
6.5.1. FELSZÍNI VÍZ VIZSGÁLATOK EREDMÉNYEI 
A szisztematikus vizsgálatok során összesen 129 felszíni vízmintából történtek vírus- és 
indikátor baktérium vizsgálatok. Az egyes vírusokra pozitív minták százalékos aránya a 22. 
ábrán látható. Szinte valamennyi vízminta (127) tartalmazott humán adenovírust (HAdV). 
Kimagasló mennyiségű mintából sikerült a többi DNS vírust is detektálni: sertés adenovírusra 
(PAdV) 106, szarvasmarha polyomavírusra (BPyV) 101, JC polyomavírusra (JCPyV) 83 
minta volt pozitív. Kevesebb, mint a minták fele (51 minta) mutatott egyes genocsoportú 
norovírus (NoV GI) és 52 minta kettes genocsoportú norovírus (NoV GII) pozitivitást.  
 
22. ábra: A felszíni vízminták vírus pozitív és vírus negatív mintáinak aránya a Tisza Szolnok és Tiszakécske 
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A vírusok koncentrációit tekintve szintén DNS vírusok esetén tapasztaltuk a legmagasabb 
kópiaszámot. Átlagosan 103-104 GC/L DNS vírus kópiaszámot detektáltunk, míg a norovírus 
titer 102-103 GC/L között mozgott. A vizsgálati időszak alatt a legnagyobb vírus titert PAdV 
esetében mértük (3,27 × 107 GC/L). A legnagyobb mennyiségi változatosságot az állati 
vírusok mutatták, míg a legstabilabbaknak a humán adenovírusok koncentrációja mondható. 
A 23. ábrán látható a Tisza Szolnok és Tiszakécske közötti szakaszán a 2011.01.10 - 
2012.05.22. időszakban mért minimum, maximum és átlag vírus kópiaszámok a 95 %-os 
konfidencia intervallummal. A minimum értékek a 23. ábrán a módszer kimutatási határát 
jelzik. Az RNS vírusok kimutatási határa kétszer akkora, mint a DNS vírusoké, mert a 
mennyiségi meghatározásuk fele annyi tisztított nukleinsav koncentrátumból történt. 
 
23. ábra: A vizsgált vírusok minimum, maximum és átlag kópiaszáma a 95 %-os konfidencia intervallummal a 
Tisza Szolnok és Tiszakécske közötti szakaszán a 2011.01.10 - 2012.05.22. időszakban vizsgált összes felszíni 
vízmintát tekintve. DNS vírus kimutatási határ: 5,71 × 101 GC/L; RNS vírus kimutatási határ: 1,14 × 102 GC/L. 
 
 
Amennyiben a fenti megközelítést az egyes mintavételi helyek szerinti lebontásban 
közelítjük meg, a hat vírust tekintve a Tisza3 mintavételi pont vírusterhelése volt a 
legmagasabb. Itt a vírusvizsgálatok 68,8 %-a pozitív eredményt adott, az átlagos genom 
kópiaszámok is ezen a ponton adták a legnagyobb értékeket. A legkevesebb vírus pozitív 
mintát a tisztított szennyvíz befolyását követő mintavételi ponton (Tisza2) kaptuk. A 
vizsgálatokat megelőzően azt vártuk, hogy a Tisza1 ponton alacsonyabb vírusterhelést fogunk 
mérni, mint a Tisza2 ponton, amely szennyezés a Tisza folyásirányában haladva fokozatosan 
csökken. Ezt nem sikerült vizsgálatainkkal igazolni. Feltételezéseink szerint a tisztított 
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nukleinsavat detektálni a szennyvizet befogadó víztestben a beömlés közelében (Tisza2). A 
Tisza1 mintavételi ponton mértük a legmagasabb átlagos és maximális RNS vírus titereket, 
illetve a legtöbb egyes genocsoportú norovírus és szarvasmarha polyomavírus pozitív mintát. 
A Tisza2 ponton mértük a legmagasabb sertés adenovírus titert. A Tisza3 ponton detektáltuk a 
legmagasabb polyomavírus átlagértékeket, valamint a legtöbb JC polyomavírus pozitív 
mintát. A Tisza4 pontra a legmagasabb átlagos adenovírus titerek voltak a jellemzőek, illetve 
itt mértük a legmagasabb humán adenovírus és szarvasmarha polyomavírus titert.  
Az egyes mintavételi pontok között nincs jelentős különbség sem a mintapozitivitást, sem 
a mért titereket illetően, ezért az időbeni ingadozás illusztrálása egyetlen mintavételi pont 
eredményei alapján kerülnek bemutatásra. Közegészségügyi szempontból a Tisza4 pont 
tekinthető a legkritikusabbnak. A Tisza4 pont egy szabadstrandon helyezkedik el, ahol a 
fürdőzők közvetlenül érintkeznek a vízzel. A humán DNS vírusok titerének változását a 
Tisza4 ponton a másfél éves mintavételezési időszak alatt a 24. ábrán, az RNS vírusokét a 25. 
ábrán, az állati vírusokét a 26. ábrán és az indikátor baktériumok csíraszám változását a 27. 
ábrán mutatjuk be. Az indikátor baktériumok csíraszámában a Tisza folyásirányában 
fokozatos növekedést tapasztaltunk, amely a Függelékben bemutatott 63. ábrán látható. A 
mikrobiológiai változók összes mintavételi ponton mért eloszlásának bemutatása a 
Függelékben található (60-63. ábra). 
 
24. ábra: A humán DNS vírusok koncentrációinak változása a Tisza4 ponton 2011.01.10 - 2012.05.22. között. 




















































































































































































25. ábra: A humán RNS vírusok koncentrációinak változása a Tisza4 ponton 2011.01.10 - 2012.05.22. között. 
Kimutatási határ: 1,14 × 102 GC/L. Mintaszám egyes és kettes genocsoportú norovírus: 32-32. 
 
 
26. ábra: Az állati DNS vírusok koncentrációinak változása a Tisza4 ponton 2011.01.10 - 2012.05.22. között. 
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27. ábra: Az indikátor baktériumok csíraszám változása a Tisza4 ponton 2011.01.10 - 2012.05.22. között. 
Kimutatási határ: 1,50 × 101 MPN/100 mL. Mintaszám E. coli 32; intesztinális Enterococcus 32. 
 
6.5.1.1. Évszakosság hatása a vírusok előfordulására 
Mind a humán, mind az állati vírusok esetében is megfigyelhető volt az évszakosság. A 
mintákat a mintavételi időpontok alapján hat csoportba soroltuk a négy évszaknak 
megfelelően: tél 2011 (2011.01.10 - 2011.03.07.), tavasz 2011 (2011.03.21 - 2011.06.14.), 
nyár 2011 (2011.06.28 - 2011.09.20.), ősz 2011 (2011.10.11 - 2011.12.06.), tél 2012 
(2012.01.11 - 2012.03.19.) és tavasz 2012 (2012.04.03 - 2012.05.22.). 
A humán adenovírusok egész éves eloszlása kiegyenlített volt, folyamatosan jelen voltak a 
Tisza vizében a vizsgált szakaszon. Az egyes mintavételi pontokon mért koncentrációk 
szórása alacsony és az évszakok közötti különbség jellemzően kisebb, mint egy nagyságrend 
(lásd humán adenovírus eloszlás 24. ábra és 28. ábra). A két negatív minta a tavaszi 
hónapokban jelenkezett. 
A JC polyomavírus előfordulása esetében látványos szezonalitás jelentkezett, de eloszlása 
különbözött a másik általunk vizsgált polyomavírus esetében tapasztalt eloszlástól (lásd 
lentebb). A tavaszi legalacsonyabb és az őszi legmagasabb titer közti különbség elérte a kettő 
nagyságrendet, amely különbség szignifikánsnak tekinthető α = 0,05 mellett (28. ábra). 
Mindkét tavaszi időszakban a Tisza1 mintavételi pontról származó felszíni víz minták JC 
polyomavírus nukleinsavtól mentesek voltak. JC polyomavírus kimutatható volt minden őszi 
és 2012 téli mintából, viszont a tavaszi mintáknak csak mintegy egynegyede tartalmazta a 
vírust. 
A norovírusok közül az egyes genocsoport tagjai 2011 telén és tavaszán mutatott csúcsot, 
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norovírus eloszlás 25. ábra). Viszont a kettes genocsoportú norovírusok téli-tavaszi 
megnövekedett genom kópiaszámát mindkét évben detektáltuk. A legnagyobb titerbeli 
különbséget kettes genocsoportú norovírus vizsgálatakor a Tisza1 mintavételi pontunkon 
mértük, amely különbség a 2011 téli-tavaszi és a 2011 nyári-őszi minták között meghaladta az 
egy nagyságrendet. A hideg időszakot megelőző őszi hónapokban az összes minta kettes 
genocsoportú norovírus negatív eredményt adott a Tisza2 mintavételi ponton (28. ábra). A téli 
hónapokban a minták 65-75%-s volt kettes genocsoportú norovírus pozitív, míg a nyári-őszi 
időszakban csak a minták egynegyede mutatott kettes genocsoportú norovírus pozitivitást. 
Egyes genocsoportú norovírus 2012 tavaszán nem volt kimutatható mennyiségben jelen egyik 
mintavételi ponton sem (lásd egyes genocsoportú norovírus eloszlás 25. ábra). 
A legszembetűnőbb évszakos különbségek az állati vírusok esetében voltak 
megfigyelhetők. A minimum koncentrációkat a téli és kora tavaszi hónapokban mutatták (102-
103 GC/L), mind a két évben (28. ábra). A vírus titerben két maximum csúcs volt 
megfigyelhető mindkét állati vírusnál: júniusban és az őszi hónapokban. Ekkor a sertés 
adenovírusok magasan kitűntek az enterális vírusok közül a 105 GC/L-t is meghaladó átlagos 
genom kópiaszám értékeikkel. Az állati vírusok a titerekben mutattak eltérést: a sertés 
adenovírus minden mintatípusban, mindenhol és minden időszakban egy nagyságrenddel 
nagyobb koncentrációban volt jelen (26. és 28. ábra). A pozitív és a negatív minták arányában 
is különbség mutatkozott a hideg és a meleg hónapokban. A legkevesebb pozitív mintánk 
tavasszal volt, míg a nyári és az őszi hónapokban az összes minta állati vírusokkal szennyezett 
volt (28. ábra). Az évszakonkénti mért állati vírus titerek közti különbség szignifikánsnak 











28. ábra: HAdV, JCPyV, NoV GII, PAdV és BPyV évszakos átlagos titerek és szórások a felszíni víz 
mintavételi pontokon, valamint az évszakonkénti pozitív minták százalékos aránya az összes felszíni vízmintát 
tekintve. DNS vírus kimutatási határ: 5,71 × 101 GC/L; RNS vírus kimutatási határ: 1,14 × 102 GC/L. Mintaszám 
Tisza1 esetén: tél 2011: 4, tavasz 2011: 7, nyár 2011: 7, ősz 2011: 5, tél 2012: 5, tavasz 2012: 5. Mintaszám 
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6.5.2. SZENNYVÍZ VIZSGÁLATOK EREDMÉNYEI 
A nyers szennyvíz minták mindegyike tartalmazott emberi adenovírust, kettes 
genocsoportú norovírust és JC polyomavírust (29. ábra). Egyes genocsoportú norovírust 27 
nyers szennyvíz mintából tudtunk kimutatni. Miután a szennyvíz további mechanikai és 
biológiai eleveniszapos tisztításon esett át, a vírus pozitív minták aránya csökkent. A 32 
effluens minta közül 27 mintából JC polyomavírus, 25 mintából NoV GII, míg a minták 
majdnem feléből (18/32) NoV GI volt kimutatható. Emberi adenovírust az összes vizsgált 
effluens mintában is detektáltuk.  
A humán vírusok mellett állati vírusok jelenléte is valószínűsíthető volt, mert nem csak 
kommunális szennyvíz kerül a szennyvíztisztítóba feldolgozásra. A szennyvíztisztító üzembe 
érkező településeken három sertéstelep, három szarvasmarhatelep és egy vágóhíd üzemel, 
amely a vizsgált állati vírusok potenciális forrásaként szolgálhat. Sertés adenovírus jelenlétét 
az összes nyers szennyvíz mintából igazoltuk, míg szarvasmarha polyomavírust 29 nyers 
szennyvíz mintából tudtunk kimutatni. A 32 effluens minta közül 29 mintában a PAdV és 27 
mintában a ByPV pozitivitást tapasztaltunk. Az indikátor baktériumok mindegyik nyers és 
kezelt szennyvíz mintából kimutathatók voltak. 
 
29. ábra: Enterális vírusokat tartalmazó nyers és másodlagosan kezelt szennyvíz minták aránya a 2011.01.10 - 
2012.05.22. közötti vizsgálati időszakban. Nyers szennyvíz mintaszám: 33; effluens mintaszám: 32. 
 
A nyers szennyvíz mintákban átlagosan a kettes genocsoportú norovírusok voltak jelen a 
legnagyobb koncentrációban. Ezzel szemben a másik vizsgált RNS vírus, a NoV GI átlagos 
genom kópiaszáma volt a legalacsonyabb a vizsgált vírusok közül (30. és 31. ábra). Csak úgy, 
mint a felszíni vízminták esetében, a nyers szennyvíz minták esetében is az emberi 
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legszembetűnőbb. A maximum genom kópiaszámot szintén a NoV GII esetében tapasztaltuk, 
ami megközelítette a 109 GC/L értéket. A kommunális szennyvízzel literenként egy 
nagyságrenddel magasabb csíraszámban érkeztek a szennyvíztisztító telepre az indikátor 
baktériumok, mint az enterális vírusok (31. ábra).  
Az eleven iszapos módszerrel másodlagosan kezelt szennyvíz minták átlagos vírus titere 
104-106 GC/L között mozgott, vírusonként ilyen mértékű terheléssel kell számolni a befogadó 
víztest esetében. Az átlagos víruskoncentráció a DNS vírusoknál volt magasabb (105-106 
GC/L), az RNS vírusoké a 104-105 GC/L tartományban volt. A szennyvíztisztítási lépés után a 
maximális vírus titert az állati vírusok mutatták (107-108 GC/L). Az indikátor baktériumok 
csíraszáma átlagosan 104 MPN/100 mL körüli érték között változott. Az állati vírusok 
titerében a másodlagos szennyvíztisztítás nem eredményezett statisztikailag szignifikáns 
csökkenést. Ezzel szemben a humán vírusok és az indikátor baktériumok nyers és 
másodlagosan tisztított szennyvízben mért koncentrációi között szignifikáns különbség  
jelentkezett α = 0,05 mellett. 
 
30. ábra: Az emberi enterális vírusok minimum, átlag és maximum vírus genom kópiaszáma literenként 
kezeletlen (nyers) és másodlagosan kezelt (effluens) szennyvíz mintákban a 95 %-os konfidencia 
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31. ábra: Az állati enterális vírusok minimum, átlag és maximum vírus genom kópiaszáma literenként és az 
indikátor baktériumok minimum, átlag és maximum csíraszáma 100 mL-re vonatkoztatva kezeletlen (nyers) és 
másodlagosan kezelt (effluens) szennyvíz mintákban a 95 %-os konfidencia intervallummal. Vírus kimutatási 
határ: 5,71 × 101 GC/L. Baktérium kimutatási határ nyers szennyvíz: 1,50 × 105 MPN/100 mL. Baktérium 
kimutatási határ effluens: 1,50 × 103 MPN/100 mL. Nyers szennyvíz mintaszám: 33; effluens mintaszám: 32.  
 
 
Vizsgáltuk az elsődleges és másodlagos szennyvízkezelés együttes hatásfokát mind 
vírusokra, mind baktériumokra vonatkoztatva. Az egyes mintavételi napokon a nyers 
szennyvíz és az effluens minta titerek és csíraszámok logaritmusának különbségeit vettük. Az 
enterális vírusok genom kópiaszámában átlagosan 0,5-1,5 nagyságrendnyi csökkenést 
tapasztaltunk. A 32. ábra és az összefoglaló táblázat (14. táblázat) alapján is látható, hogy az 
RNS vírusok eltávolítása történt a legnagyobb hatásfokkal, míg az állati (DNS) vírusok 
tanúsították a legnagyobb ellenállást a másodlagos szennyvízkezelés során. A nyers és a 
kezelt szennyvízből kimutatott vírus nukleinsav mennyisége közötti különbség alapján az 
emberi és a sertés adenovírusok eliminációja volt a legcsekélyebb, míg a NoV GII RNS 
titerben mutatkozott a legnagyobb csökkenés. Az indikátor baktériumok eliminálása a nyers 
szennyvízből a várakozásainknak megfelelően jelentősen hatékonyabb volt, mint a vírusoké: 
átlagosan 2,5 nagyságrendnyi különbség volt kimutatható a két mintasorozat baktérium 
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32. ábra: Kettes genocsoportú norovírus effluensben és nyers szennyvízben mért genom kópiaszám értékei a 




33. ábra: Escherichia coli effluensben és nyers szennyvízben mért csíraszámának értékei a különböző 
mintavételi napokon. Nyers szennyvíz kimutatási határ: 1,50 × 105 MPN/100 mL. Effluens kimutatási határ: 1,50 
× 103 MPN/100 mL. Nyers szennyvíz mintaszám: 33; effluens mintaszám: 32. 
 
 Átlag (GC/L) Min (GC/L) Max (GC/L) 
HAdV 1,09 0,03 3,11 
NoV GI 1,15 0,23 3,06 
NoV GII 2,13 0,47 5,17 
JCPyV 1,56 0,08 3,16 
PAdV 0,52 0,01 3,85 
BPyV 0,35 0,10 2,91 
Átlag (MPN/100 mL) Min (MPN/100 mL) Max (MPN/100 mL) 
E. coli 2,60 1,02 4,17 
IE 2,45 0,31 5,37 
 
14. táblázat: Az enterális vírusok és az indikátor baktériumok másodlagos szennyvíztisztítás során mért átlagos, 











































































































































































































































































































































































6.5.3. KÜLSŐ TÉNYEZŐK HATÁSA A VÍRUSOK KÖRNYEZETI ELŐFORDULÁSÁRA 
A fizikai-kémiai, hidrológiai és meteorológiai mérések átlag- és szélsőértékeit a három fő 
víztípus szerint a 15. táblázat mutatja be.  
Minta típusa Felszíni víz Effluens Szennyvíz 
Mért levegő hőmérséklet (°C)  15,0 (-3,0-33,0) 
Mért víz hőmérséklet (°C)  12,9 (0,2-25,6) 14,3 (3,1-25,6) 16,1 (8,9-23,4) 
Mért pH  8,21 (7,70-8,77) 7,6 (7,0-8,0) 7,2 (5,2-7,8) 
Mért vezetőképesség (μS)  475 (253-679) 1 211 (494-1648) 1 514 (457-1876) 
Mért zavarosság (NTU)  27,6 (4,1-135,0) 8,9 (1,1-42,0) 145,5 (40,0-235,0) 
Csapadék 24 h-val a minta-
vételt megelőzően (mm)  1,5 (0,0-17,0) 1,6 (0,0-17,0) 
Csapadék 48 h-val a minta-
vételt megelőzően (mm) 2,8 (0,0-25,0) 2,8 (0,0-25,0) 
Csapadék 72 h-val a minta-
vételt megelőzően (mm) 3,7 (0,0-25,0) 3,8 (0,0-25,0) 
Napsütéses órák 24 h-val a 
mintavételt megelőzően (h) 7 (0-15) 
Napsütéses órák 48 h-val a 
mintavételt megelőzően (h) 10 (0-25) 
Napsütéses órák 72 h-val a 
mintavételt megelőzően (h) 15 (0-38) 
Áramlás (m3/s)  472 (97-1650) na na 
Vízhozam 24 h-val a minta-
vételt megelőzően (1000 m3)  40743 (8294-143856) na na 
Vízhozam 48 h-val a minta-
vételt megelőzően (1000 m3) 81484 (16474-290304) na na 
Vízhozam 72 h-val a minta-
vételt megelőzően (1000 m3) 121960 (24624-438696) na na 
Vízállás eltérés (cm) 51 (-283-790) na na 
 
15. táblázat: A fizikai-kémiai, a hidrológiai és a meteorológiai jellemzők geometriai átlag értéke és a szélső 
értékek 2011.01.10 - 2012.05.22. közötti időszakban. na: nem alkalmazható, a szennyvizek esetében nem 
értelmezhető változók. 
 
Az összes vizsgált környezeti változó közötti lineáris összefüggéseket a 16. táblázat 
mutatja be. Általánosságban elmondható, hogy a 24 - 48 - 72 óránként összegzett eredmények 
között szoros kapcsolat állt fenn mind a hidrológiai, mind a meteorológiai paraméterek 
esetében. A legszorosabb kapcsolat a levegő hőmérséklete és a víz hőmérséklete (r = 0,879), a 
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levegő hőmérséklete és a 72 óra alatt mért napsütéses órák száma (r = 0,716), valamint ebből 
adódóan a víz hőmérséklete és a 72 óra alatt mért napsütéses órák száma (r = 0,561) között 
írható le. Pozitív trend jellemezte még a zavarosságot és az összes mért hidrológiai változót 
(0,499 < r < 0,545). A víz zavarossága és a vezetőképessége (r = -0,557), illetve a víz 
hőmérséklete és a pH (r = -0,523) ellentétesen változott. A hidrológiai változók és a 














































































































































































Víz hőmérséklet (°C) -0,523 -0,197 -0,003 0,879 0,327 0,439 0,561 0,282 0,306 0,199 -0,331 -0,328 -0,323 -0,320 
pH -0,523 0,397 -0,240 -0,438 -0,193 -0,196 -0,208 -0,225 -0,039 0,005 -0,198 -0,202 -0,208 -0,214 
Vezetőképesség (μS) -0,197 0,397 -0,557 -0,337 -0,201 -0,281 -0,254 -0,130 -0,098 -0,136 -0,500 -0,509 -0,521 -0,531 
Víz zavarosság (NTU) -0,003 -0,240 -0,557 0,065 0,159 0,091 0,008 -0,075 -0,035 0,186 0,545 0,536 0,517 0,499 
Levegő hőmérséklet (°C) 0,879 -0,438 -0,337 0,065 0,519 0,629 0,716 0,166 0,123 0,035 -0,197 -0,194 -0,193 -0,192 
Napsütéses órák száma 
24 h 
0,327 -0,193 -0,201 0,159 0,519 
 
0,902 0,811 -0,307 -0,351 -0,324 -0,049 -0,039 -0,038 -0,036 
Napsütéses órák száma 
48 h 
0,439 -0,196 -0,281 0,091 0,629 0,902 
 
0,959 -0,082 -0,181 -0,226 -0,055 -0,049 -0,046 -0,041 
Napsütéses órák száma 
72 h 
0,561 -0,208 -0,254 0,008 0,716 0,811 0,959 
 
0,036 -0,020 -0,136 -0,143 -0,138 -0,133 -0,128 
Csapadék 24h 0,282 -0,225 -0,130 -0,075 0,166 -0,307 -0,082 0,036  0,690 0,573 -0,112 -0,117 -0,111 -0,108 
Csapadék 48h 0,306 -0,039 -0,098 -0,035 0,123 -0,351 -0,181 -0,020 0,690  0,874 -0,136 -0,138 -0,129 -0,123 
Csapadék 72h 0,199 0,005 -0,136 0,186 0,035 -0,324 -0,226 -0,136 0,573 0,874  -0,037 -0,049 -0,056 -0,066 
Áramlási sebesség (m3/s) -0,331 -0,198 -0,500 0,545 -0,197 -0,049 -0,055 -0,143 -0,112 -0,136 -0,037  0,998 0,993 0,984 
Vízhozam 24h (1000 m3) -0,328 -0,202 -0,509 0,536 -0,194 -0,039 -0,049 -0,138 -0,117 -0,138 -0,049 0,998  0,998 0,991 
Vízhozam 48h (1000 m3) -0,323 -0,208 -0,521 0,517 -0,193 -0,038 -0,046 -0,133 -0,111 -0,129 -0,056 0,993 0,998  0,998 
Vízhozam 72h (1000 m3) -0,320 -0,214 -0,531 0,499 -0,192 -0,036 -0,041 -0,128 -0,108 -0,123 -0,066 0,984 0,991 0,998  
 
16. táblázat: Pearson-féle korrelációs együtthatók (r; α = 0,05) a mért környezeti változók között.  
0,500-1,000: 25,0-100,0 %közötti korreláció, egyenes arány 
0,250-0,499: 6,3-24,9 % közötti korreláció, egyenes arány 
-0,250-(-0,499): 6,3-24,9 % közötti korreláció, fordított arány 




6.5.3.1. Hidrológiai változók hatása a vírusok környezeti előfordulására 
A hidrológiai változók egymásból eredeztethetők, így a másfél éves mintázási periódusban 
lefutásuk azonos volt (34. ábra). A legnagyobb értékeket az első mintavételi időpontban 
jegyezték, majd a tavaszi hónapokban és júliusban tapasztaltak kisebb kiugrásokat. A 
hóolvadással köthető össze a téli és a tavaszi csúcs, a nyári pedig a Tisza vízgyűjtő területén 
hullott nagyobb mennyiségű csapadéknak tulajdonítható (39. ábra).  
Szolnokra és Tiszaugra vonatkozóan rendelkezünk vízhozam adatokkal, a 34. ábra ezen két 
település 24 órára számolt vízhozamát mutatja. Megnövekedett vízhozamokat tapasztaltunk 
2011 tavaszán, 2011 júliusában, 2012 januárjában, illetve 2012 áprilisában. A két vízmérő 
állomás vízhozama közti különbségek elhanyagolhatóak. 
 
 
34. ábra: Szolnokon és Tiszaugon a mintavételt megelőző 24 órában mért vízhozamok, valamint Szolnokon, 
Martfűn és Tiszaugon mért vízállások 2011.01.10 - 2012.05.22. között. 
 
Legerősebb (negatív) korreláció állt fenn az összes általunk ismertetett hidrológiai változó 
és az állati vírusok titere között. A baktériumok csíraszáma gyors vízáramlással és nagy 
víztömeggel egyenes arányban növekedett, míg a vírusok alacsonyabb koncentrációban voltak 
mérhetők azonos feltételek között (17. táblázat). A DNS vírusok átlagos lassú és gyors 
vízáramlásnál mért átlag titerei közti különbség a két nagyságrendet is elérte (35. ábra), amely 
különbség a vízhozam esetében szintén kimutatható volt. A lassú és a gyors vízáramlás, 
illetve a kisebb és nagyobb vízhozam esetében mért DNS vírus titerek közti különbségek 
szignifikánsnak mutatkoztak α = 0,05 szignifikancia szint mellett. Ilyen nagy különbségek a 
baktériumok esetében nem mutatkoztak. A vízállással összefüggésben alacsonyabb vízállásnál 
magasabb DNS vírus titert mértünk, ami sem az RNS vírusokra, sem a baktériumokra nem 
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volt jellemző. Az átlagos vírus titer magasabb volt lassabb áramlásnál (illetve kisebb 
vízhozamnál és alacsonyabb vízszint esetében), és ilyen körülmények között az összes 
vizsgált felszíni vízminta pozitív eredményt adott humán és sertés adenovírus, valamint 
szarvasmarha polyomavírus vizsgálatakor. 
 35. ábra: A humán adenovírus, a JC polyomavírus, a sertés adenovírus és a szarvasmarha polyomavírus titer 
geometriai átlag értékei és szórásuk a Tisza1 mintavételi ponton lassú (97-419 m3/s) és gyors (449-1650 m3/s) 
















E. coli lg IE 
Minta
-szám 
Áramlási sebesség -0,375* -0,368* 0,090 0,101 -0,625* -0,628* 0,304* 0,470* 97 
24 h vízhozam -0,384* -0,381* 0,082 0,109 -0,623* -0,629* 0,295* 0,461* 97 
48 h vízhozam -0,378* -0,385* 0,075 0,120 -0,618* -0,630* 0,294* 0,454* 97 
72 h vízhozam -0,366* -0,385* 0,068 0,130 -0,612* -0,631* 0,293* 0,446* 97 
Vízállás -0,277* -0,262* -0,103 0,058 -0,443* -0,391* 0,014 0,202* 129 
 
17. táblázat: Pearson-féle korrelációs együtthatók (r; α = 0,05) a vírus genom kópiaszám, illetve baktérium 
telepszám és hidrológiai adatok között a megjelölt számú felszíni vízmintát tekintve. Csillag jelöli a szignifikáns 
elemeket α = 0,05 mellett. IE: intesztinális Enterococcus 
0,250-0,499: 6,3-24,9 % közötti korreláció, egyenes arány 
-0,250-(-0,499): 6,3-24,9 % közötti korreláció, fordított arány 


















N = 33 
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6.5.3.2. Meteorológiai változók hatása a vírusok környezeti előfordulására 
6.5.3.2.1. Hőmérséklet hatása a vírusok előfordulására 
A víz hőmérséklete a négy felszíni víz mintavételi ponton a mintavételek alkalmával a 36. 
ábrán, a levegő maximum és minimum hőmérséklete Szolnokon a 37. ábrán bemutatott 
módon változott. A Tisza vizének hőmérséklete a környező levegő hőmérsékletének 
változását követte, és ahogy várható volt, a vízhőmérsékletet nagyobb kiegyenlítettség 
jellemezte. A négy felszíni víz mintavételi ponton a vízhőmérséklet közel azonos volt, a téli 
időszakban az effluens hőtöbbletének hatása nem volt érzékelhető a Tisza2 ponton, mivel a 
vízhozam még alacsony vízállás esetén is több nagyságrenddel meghaladja a befolyó tisztított 
szennyvíz mennyiségét. A víz- és levegőhőmérséklet összefüggését a vírus koncentrációval 
pontonként, és az összes felszíni vízmintára együttesen is megvizsgáltuk. 
 
36. ábra: A Tisza vizének mért hőmérséklet változása a mintavételi pontokon 2011.01.10 - 2012.05.22. között a 
mintavételi időpontokban. 
 
37. ábra: A levegő naponkénti minimum és maximum hőmérséklet változása Szolnokon 2011.01.10 - 


































































































































































































































































































































Az alacsony (0,2-11,9°C) és a magas (12,0-25,6°C) hőmérsékletű vízminták vírustiterét; 
illetve az alacsony és a magas levegőhőmérséklet esetében mért vírus koncentrációkat 
összevetve azt tapasztaltuk, hogy az emberi vírusok koncentrációját kevéssé befolyásolták a 
hőmérsékleti tényezők (38. ábra). A legkisebb összefüggést ezen két hőmérsékleti változóval 
kapcsolatban az RNS vírusok mutatták. A számítások is alátámasztják az állati vírusok 
koncentrációjának trendszerű változását a hőmérséklet függvényében (18. táblázat). Mind a 
két hőmérsékleti mutató pozitív korrelációt mutatott az állati vírusok titerével. Az alacsony és 
a magas hőmérsékletű vízben mért állati vírus titerek közti különbség szignifikáns volt  α = 
0,05 mellett. Megjegyzendő, hogy sem a levegő, sem a víz hőmérséklete nem befolyásolta az 
indikátor baktériumok csíraszámát a vizsgált időszakban. 
 
38. ábra: A Tisza4 ponton mért átlagos vírus titerek és szórások alacsony (0,2-11,9°C) és magas (12,0-25,6°C) 

















E. coli lg IE 
Minta-
szám 
Levegő hőmérséklet -0,041 -0,032 -0,161 -0,233* 0,352* 0,291* -0,073 -0,183* 129 
Víz hőmérséklet -0,064 -0,009 -0,089 -0,200* 0,512* 0,461* -0,095 -0,215* 129 
 
18. táblázat: Pearson korrelációs együtthatók (r; α = 0,05) vírus genom kópiaszám, illetve baktérium telepszám 
és levegő, illetve víz hőmérséklet adatok között az összes felszíni vízmintát tekintve. Csillag jelöli a szignifikáns 
elemeket α = 0,05 mellett. IE: intesztinális Enterococcus 
0,500-1,000: 25,0-100,0 % közötti korreláció, egyenes arány  

















0,2-11,9 °C 12,0-25,6 °C N = 32 
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6.5.3.2.2. Csapadék és napsütéses órák számának hatása a vírusok előfordulására 
A másfél éves mintázási periódus alatt a mintavételt megelőző napokban kevés csapadék 
hullott, az éves csapadékmennyiség is a sokéves átlag alattinak bizonyult (39. és 40. ábra). A 
napsütéses órák száma ezzel párhuzamosan viszont átlagban – ahogy ez a térségre jellemző – 
soknak tekinthető (41. ábra). 
 




40. ábra: A Szolnokon mért csapadék mennyisége a mintavételek időpontjától számított 24, 48 és 72 órára 




































































































































































































































































































































41. ábra: A Szolnokon mért napsütéses órák száma a mintavételek időpontjától számított 24, 48 és 72 órára 
összegezve 2011.01.10 - 2012.05.22. között (forrás: Országos Meteorológiai Szolgálat). 
 
A mintavételt megelőző 24, 48 és 72 órában hullott csapadék mennyisége nem gyakorolt 
hatást a mikroorganizmusok koncentrációjára, amennyiben az összes felszíni vízmintát 
együttesen kezeljük (19. táblázat). Viszont ha a mintavételi helyeket külön elemezzük, akkor 
az állati vírusoknál tapasztaltunk 24 órán belül hullott csapadék esetében egy nagyságrendnél 
magasabb koncentráció különbséget a Tisza4 mintavételi ponton (42. ábra), ami 
szignifikánsnak tekinthető α = 0,05 mellett. Ez a jelenség a többi vizsgált vírus és baktérium 
esetén nem jellemző. 
 
 
42. ábra: A sertés adenovírus (PAdV) és a szarvasmarha polyomavírus (BPyV) titer változása a 24 óra alatt 
lehullott csapadék mennyiségének megfelelően a két legtávolabbi felszíni víz mintavételi ponton (Tisza1 és 
Tisza4). Az ábrán a geometriai átlagok, a 95 %-os konfidencia intervallum, valamint a maximum és minimum 
értékek láthatók. Kimutatási határ: 5,71 × 101 GC/L. Mintaszám Tisza1 esetében 0 mm csapadéknál 22, 1-17 










































































































































































































N = 65 

















E. coli lg IE 
Minta-
szám 
24 h napsütéses órák -0,066 -0,303* 0,025 -0,045 0,012 -0,038 -0,165 -0,174 129 
48 h napsütéses órák -0,111 -0,330* -0,064 -0,073 -0,017 -0,048 -0,192* -0,220* 129 
72 h napsütéses órák -0,059 -0,235* -0,131 -0,091 0,088 0,046 -0,206* -0,230* 129 
24 h csapadék -0,112 -0,220* -0,101 -0,089 0,094 0,098 -0,049 -0,102 129 
48 h csapadék 0,037 -0,057 -0,043 0,121 0,096 0,137 0,021 -0,025 129 
72 h csapadék -0,070 -0,111 -0,012 0,169 -0,047 -0,024 0,079 -0,002 129 
 
19. táblázat: Pearson korrelációs együtthatók (r; α = 0,05) vírus genom kópiaszám, illetve baktérium telepszám 
és 24, 48, 72 óra alatt mért napsütéses órák száma és a mintázást megelőző 24, 48, 72 órában lehullott csapadék 
mennyisége között az összes felszíni vízmintát tekintve. Csillag jelöli a szignifikáns elemeket α = 0,05 mellett. 
IE: intesztinális Enterococcus 
-0,250-(-0,499): 6,3-24,9 % közötti korreláció, fordított arány 
 
 
A napsütéses órák száma és az érintett mikroorganizmusok mennyisége között fordított 
arányra számítottunk, amelyet a napsugárzás nukleinsavat károsító UV tartalmának 
tulajdonítottunk. Az összes mintát együttesen tekintve is (19. táblázat) és a mintavételi 
pontokon külön vizsgálva is jól látható a trendszerű titerbeli csökkenés a JC polyomavírus 
esetében (43. ábra). Vagyis minél több napsugárzás érte a vízfelszínt, annál kevesebb vírust 
tudtunk detektálni. Viszont a 0, a 1-8 és a 9-15 órás napsugárzás hatását követően mért vírus 
titerek közti különbség nem volt szignifikáns α = 0,05 mellett. A többi vizsgált 
mikroorganizmus koncentráció esetében nem tapasztaltunk változást a napsütéses órák 
számának függvényében. 
 
43. ábra: A JC polyomavírus titer változása az egyes felszíni víz mintavételi pontokon a különböző időtartamú 
napsugárzás hatására a 2010.01.10 - 2012.05.22. között mért adatok alapján. Az ábrán a geometriai átlag értékek 




















N = 129 
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6.5.3.3. A víz fizikai és kémiai tulajdonságainak hatása a vírusok előfordulására 
A mintavételek során mért fizikai-kémiai paraméterek a Szolnoki Felszíni Vízmű által 
mért értékekkel egybeestek. Az adatok a több éves átlagtól nem tértek el, kiugró érték nem 
fordult elő.  
6.5.3.3.1. A pH hatása a vírusok előfordulására 
A mért változók közül a legkisebb változatosságot a pH értékek esetében tapasztaltuk, 
amelyet a 44. ábra mutat be.  
 
44. ábra: A Tisza mért pH-változása a mintavételi pontokon a mintavételek időpontjában 2011.01.10 - 
2012.05.22. között. 
 
A víz pH-ját összevetve a Tisza1 ponton kapott vírus titerekkel a DNS vírusok esetében 
nagyobb átlag titer tartozott a magasabb pH tartományhoz, de csak a humán adenovírus 
esetében tekinthető szignifikáns különbségnek α = 0,05 mellett (45. ábra). Amennyiben az 
összes mintavételi pont eredményeit együttesen kezeljük, a víz pH-ja csupán a humán 
adenovírusok koncentrációjára volt kisebb hatással, a vizsgálat részét képező többi 
mikroorganizmusra nem (20. táblázat). Magasabb pH esetén magasabb volt az átlagos humán 
adenovírus DNS kópiaszám a vízmintában. 
 
45. ábra: Átlagos humán adenovírus (HAdV), JC polyomavírus (JCPyV), sertés adenovírus (PAdV) és 
szarvasmarha polyomavírus (BPyV) titer és szórások a Tisza1 mintavételi ponton alacsonyabb (7,70-8,15) és 
















































































































































































































E. coli lg IE 
Minta-
szám 
pH 0,366* 0,182* -0,017 0,204* -0,117 0,170 0,147 -0,049 129 
Vezetőképesség 0,354* 0,279* 0,142 0,088 0,455 0,472* -0,078 -0,054 129 
Zavarosság -0,359* -0,326* -0,003 -0,095 -0,388 -0,429* 0,200* 0,278* 129 
 
20. táblázat: Pearson korrelációs együtthatók (r; α = 0,05) vírus genom kópiaszám, illetve baktérium telepszám 
és a fizikai-kémiai adatok között az összes felszíni vízmintát tekintve. Csillag jelöli a szignifikáns elemeket α = 
0,05 mellett. IE: intesztinális Enterococcus 
0,250-0,499: 6,3-24,9 % közötti korreláció, egyenes arány 
-0,250-(-0,499): 6,3-24,9 % közötti korreláció, fordított arány 
 
 
6.5.3.3.2. A vezetőképesség hatása a vírusok előfordulására 
A vezetőképességet a lehullott csapadék mennyisége és a hóolvadással képződő nagy 
vízmennyiség jelentősen befolyásolta, amelyet a tavaszi hónapokban rögzített alacsony 
vezetőképesség jelzett (46. ábra). Ezt támasztja alá a jelen ábra és a vízállás grafikon (lásd 34. 
ábra) összevetése is: az érintett időszakban az alacsonyabb vezetőképességek a magasabb 
vízálláskor voltak mérhetőek.  
 
46. ábra: A Tisza mért vezetőképesség változása a mintavételi pontokon a mintavételek időpontjában 
2011.01.10 - 2012.05.22. között. 
 
Az összes vizsgált DNS vírus esetében átlagosan magasabb volt a nagyobb 
vezetőképességű minták titere, amely különbség szignifikánsnak tekinthető α = 0,05 mellett 
(20. táblázat és 47. ábra). Ez a korreláció az állati vírusok eredményei esetében volt a 
legszembetűnőbb: több, mint egy nagyságrenddel több állati vírust detektáltunk, amennyiben 
a vízminta kiindulási vezetőképessége 465 μS feletti volt. Az indikátor baktériumok és a 


























































































































































































47. ábra: Átlagos humán adenovírus (HAdV), JC polyomavírus (JCPyV), sertés adenovírus (PAdV) és 
szarvasmarha polyomavírus (BPyV) titer és szórások a Tisza1 mintavételi ponton alacsonyabb (253-465 μS) és 
magasabb (466-679 μS) vezetőképesség tartományban. Mintaszám alacsonyabb vezetőképesség esetében 17, 
magasabb vezetőképesség esetében 16. 
 
 
6.5.3.3.3. A zavarosság hatása a vírusok előfordulására 
A kiugró zavarosság értékeket a Tisza vízhozamának változásával lehet indokolni, hiszen a 
legkiugróbb értékeket mind a hidrológiai változók (lásd 34. ábra), mind a zavarosság esetében 
2011.03.21-ei, illetve 2011.04.18-ai mintavételezés során mértük (48. ábra). A vízminta 
zavarossága sok esetben nemcsak magából a folyóból ered, hanem a mintavétel során 
felkavart üledékből is adódhattak magas zavarossági értékek.  
 
48. ábra: A Tisza mért zavarosság változása a mintavételi pontokon a mintavételek időpontjában 2011.01.10 - 
2012.05.22. között. 
 
Az általunk vizsgált fizikai-kémiai tényezők közül a vízminta zavarossága korlátozhatja 
leginkább a vírusok kimutathatóságát az alkalmazott módszert tekintve. Ezt a 
feltételezésünket igazolták eredményeink is. Mind a négy általunk vizsgált DNS vírus 






































































































































































































Tisza1 Tisza2 Tisza3 Tisza4
N = 33 
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ábra). Ez a jelenség az állati vírusok eredményeinél tűnik ki leginkább, egy nagyságrenddel 
kevesebb vírust nyertünk ki a 22 NTU-t meghaladó, mint az az alatti zavarosságot mutató 
felszíni vízmintákból. Mind a négy vizsgált DNS vírus esetében a 21 NTU alatti és a 22 NTU 
feletti zavarosságú vízminták titere közti különbség szignifikáns volt α = 0,05 mellett. 
 
49. ábra: Átlagos humán adenovírus (HAdV), JC polyomavírus (JCPyV), sertés adenovírus (PAdV) és 
szarvasmarha polyomavírus (BPyV) titer és szórások a Tisza1 mintavételi ponton alacsonyabb (4-21 NTU) és 
magasabb (22-135 NTU) zavarosság tartományban. Mintaszám alacsonyabb zavarosság esetében 16, magasabb 
zavarosság esetében 17.  
 
6.5.3.4. A vizsgált környezeti változók együttes hatása a vírusok előfordulására 
6.5.3.4.1. Két vizsgált környezeti változó együttes hatása a vírusok előfordulására 
Az általunk vizsgált környezeti változók közötti kapcsolat megállapításakor igazolást 
nyert, hogy több változó egymásra hatással van (lásd 16. táblázat). Jellemzően a víz és a 
levegő hőmérséklete, valamint a mintázást megelőző 72 órában mért napsütéses órák száma, 
illetve a hidrológiai változók, a vezetőképesség és a zavarosság között írtható le kapcsolat. 
Amennyiben csak az egymástól függő változókat tekintjük, elfedhetik a vírusok titerére 
gyakorolt hatásukat. Ezért kiválasztottuk azon környezeti hatásokat, amelyek egymással nem 
korreláltak (|r| < 0,400), de hatást gyakoroltak a vírustiterekre (|r| > 0,400). A vizsgált 
környezeti paraméterek közül kizárólag a vezetőképesség és a vízhőmérséklet együttes 
hatásának vizsgálatakor az állati vírusok esetében tapasztaltunk korrelációs együttható 
növekedést (50. ábra). A mért adatokra kétváltozós lineáris függvényt illesztettünk, a lineáris 
modell determinációs együtthatója a sertés adenovírus esetében 0,565 volt, míg a 
szarvasmarha polyomavírus esetében 0,535. Amennyiben a víz vezetőképességét és 
hőmérsékletét is mérjük és felhasználjuk a modell alkotásához, a sertés adenovírus és a 
szarvasmarha polyomavírus titere nagyobb megbízhatósággal becsülhető meg, mintha csak az 




















50. ábra: A vezetőképesség és a víz hőmérséklet változásának együttes hatása a sertés adenovírus (PAdV) 
titerre. 
 
6.5.3.4.2. A vizsgált környezeti változók együttes hatása a vírusok előfordulására 
Az összes környezeti változó felhasználásával a minták csoportosítása a mintavétel ideje 
alapján főkomponens analízist követően (51. ábra) diszkriminancia analízis segítségével 100 
%-os volt, míg a mintavétel helye szerinti csoportosítás jósága csupán 32 %-ot ért el. Ezek 
alapján a mintavétel ideje sokkal nagyobb elkülönítő hatással bír, mint a mintavétel helye a 
vizsgált régióban és időszakban.  
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A főkomponens analízist követően célul tűztük ki annak meghatározását, hogy az egyes 
vírusok jelenléte, illetve hiánya milyen megbízhatósággal becsülhető meg. Ezért a 
továbbiakban a minták csoportosítása az egyes vírusok jelenléte, illetve hiánya alapján történt. 
A humán adenovírusok jelenléte vagy hiánya a folyóvíz áramlási sebességének és a 
mintavételt megelőző 72 órában mért vízhozamának, a víz hőmérsékletének, a mérést 
megelőző 72 órában hullott csapadék mennyiségének és a napsütéses órák számának, továbbá 
a víz pH-jának, vezetőképességének és zavarosságának mérésével 89,1 %-os 
megbízhatósággal megállapítható diszkriminancia analízis segítségével. A humán 
adenovírushoz hasonló megbízhatósággal becsülhető meg az állati vírusok jelenléte: 
szarvasmarha polyomavírus esetében 87,5 %-os, sertés adenovírus esetében 85,9 %-os a 
módszer megbízhatósága. JC polyomavírus jelenlétet 74,2 %-os megbízhatósággal 
állapíthatunk meg. A legkisebb megbízhatósággal az RNS vírusok jelenléte becsülhető meg: 
egyes genocsoportú norovírus jelenlétet 62,5 %-os, míg kettes genocsoportú norovírus 
jelenlétet 71,1 %-os megbízhatósággal jeleznek az általunk vizsgált környezeti változók. 
Amennyiben nemcsak a vírusok jelenlétét vesszük figyelembe, hanem a vírusok 
kópiaszámát, a szarvasmarha polyomavírus felszíni vízben mérhető titere 57,8 %-os 
megbízhatósággal megbecsülhető a részleges legkisebb négyzetek elve segítségével az összes 
általunk mért környezeti változóval számolva (r2 = 0,538; α < 0,05). A többi általunk vizsgált 
enterális vírus titere kisebb megbízhatósággal becsülhető a részleges legkisebb négyzetek 
elvével.  
 
6.5.4. KÜLSŐ TÉNYEZŐK HATÁSA A VÍRUSOK SZENNYVIZEKBEN VALÓ 
ELŐFORDULÁSÁRA 
Az évszakos eloszlásban csak úgy, mint a felszíni vizek esetében, a szennyvizek vírus 
titerében és a szennyvíztisztítás hatékonyságában is különbségek adódtak vírusonként. A 
humán adenovírusok folyamatos jelenléte a szennyvizek esetében is megfigyelhető volt (52. 
ábra). A másodlagos szennyvíztisztítás a humán adenovírus esetében az éves átlagnak 
megfelelően mintegy 1 nagyságrendnyi titercsökkenést eredményezett minden évszakban 
(lásd 14. táblázat), amelytől a tavaszi hónapok kissé eltértek. Ekkor 2,0-2,5 titer csökkenést is 
lehetett tapasztalni. A JC polyomavírus nyers szennyvízben tapasztalt kiegyenlített 
koncentrációit a másodlagos szennyvízkifolyókban már nem észleltük: ősszel a JC 
polyomavírus több, mint 90 %-a a szennyvízben maradt, míg a többi évszakban a 
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szennyvíztisztítás következtében a JC polyomavírus titer átlagosan 1,5 nagyságrendet 
meghaladó mértékben csökkent (52. ábra). 
 
 
52. ábra: Átlagos humán adenovírus (HAdV) és JC polyomavírus (JCPyV) genom kópiaszám és szórás érték 
nyers és másodlagosan tisztított szennyvíz mintákban évszakok szerinti bontásban. Mintaszám nyers szennyvíz 
esetében: tél 2011: 4, tavasz 2011: 7, nyár 2011: 7, ősz 2011: 5, tél 2012: 5, tavasz 2012: 5. Mintaszám 
másodlagosan tisztított szennyvíz esetében: tél 2011: 4, tavasz 2011: 7, nyár 2011: 7, ősz 2011: 4, tél 2012: 5, 
tavasz 2012: 5. 
 
 
Az egyes genocsoportú norovírus nyers szennyvízből mért titerek két nagyságrenddel 
alacsonyabbak voltak 2012-ben, mint 2011-ben, viszont a másodlagos szennyvízkifolyóban 
nem csökkent a titer. Kettes genocsoportú norovírus esetében a legnagyobb titereket télen 
mértük mindkét szennyvíz típusban. A szennyvíztisztítás hatásfokában a mintázások 
előrehaladtával növekedés volt tapasztalható: 2011 telén-tavaszán 2, míg 2012 telén-tavaszán 
3 nagyságrendnyi csökkenést mutatva a másodlagos szennyvíztisztítás során (53. ábra). Az 
állati vírusok szennyvízben nagyon hasonló évszakos eloszlást mutattak, mint a felszíni 
vizekben: a tél-tavasz értékek eltérnek a nyáron és ősszel mért értékektől (53. ábra). A 
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csíraszáma évszaktól függetlenül 2,5-3,0 nagyságrenddel kevesebb volt a Tiszába engedést 




53. ábra: Átlagos egyes és kettes genocsoportú norovírus (NoV GI és GII) és sertés adenovírus (PAdV) genom 
kópiaszám és szórás érték nyers és másodlagosan tisztított szennyvíz mintákban évszakok szerinti bontásban. 
Mintaszám nyers szennyvíz esetében: tél 2011: 4, tavasz 2011: 7, nyár 2011: 7, ősz 2011: 5, tél 2012: 5, tavasz 
2012: 5. Mintaszám másodlagosan tisztított szennyvíz esetében: tél 2011: 4, tavasz 2011: 7, nyár 2011: 7, ősz 




6.5.5. MIKROORGANIZMUSOK KONCENTRÁCIÓJÁNAK EGYÜTTES VÁLTOZÁSA 
A háttéradatok és a mikrobiológiai eredmények összevetésekor többször is tapasztaltuk, 
hogy az állati vírusok általában hasonló módon viselkedtek meghatározott környezeti 
feltételek között. Ezen felül a baktériumok jellemzően a vírusok esetében tapasztalt 
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hogy létezik-e bármilyen kapcsolat a különféle vírusok, illetve a vírusok és a baktériumok 
detektált koncentrációi között. Továbbá számszerűsíteni kívántuk, hogy a fekális indikátor 
baktériumok valóban jelzik-e az enterális vírusok vizekben való előfordulását. Ezt a 
mikrobiológiai paraméterek eredményei alapján számolt Pearson korrelációs együtthatóval (r; 









lg PAdV lg BPyV lg E. coli lg IE 
lg HAdV 0,111 0,117 0,344* 0,358* 0,384* 0,187* -0,054 
lg NoV GI 0,111 0,220 0,066 0,022 0,035 -0,001 0,077 
lg NoV GII 0,117 0,220 -0,107 -0,107 -0,090 0,012 0,050 
lg JCPyV 0,344* 0,066 -0,107 0,357* 0,390 0,098 0,037 
lg PAdV 0,358* 0,022 -0,107 0,357* 0,928* -0,041 -0,172* 
lg BPyV 0,384* 0,035 -0,090 0,390 0,928* -0,027 -0,153 
lg E. coli 0,187* -0,001 0,012 0,098 -0,041 -0,027 0,631* 
lg IE -0,054 0,077 0,050 0,037 -0,172* -0,153 0,631* 
 
21. táblázat: Pearson korrelációs együtthatók (r; α = 0,05) vírus genom kópiaszám, illetve baktérium telepszám 
között az összes felszíni vízmintát tekintve. Csillag jelöli a szignifikáns elemeket α = 0,05 mellett. IE: 
intesztinális Enterococcus 
0,500-1,000: 25,0-100,0 % közötti korreláció, egyenes arány 
0,250-0,499: 6,3-24,9 % közötti korreláció, egyenes arány 
 
A számítások alapján is szembetűnő volt az állati vírusok közötti szoros, pozitív, 
szignifikáns korreláció (r = 0,928 %; r2 = 0,861) az összes felszíni vízmintára vonatkoztatva. 
Az indikátor baktériumok csíraszámai között is fennállt az egyenes arányosság, de kisebb 
mértékben, mint az állati vírusoknál. Az állati vírusok és a másik két vizsgált DNS vírus titere 
között szintén egyenes arányosságot tapasztaltunk. Az RNS vírusokkal sem a DNS vírusok, 
sem az indikátor baktériumok nem hozhatók összefüggésbe. Az indikátor baktériumok és az 
enterális vírusok közötti kapcsolatot egyetlen párosításban sem sikerült kimutatni.  
Az enterális vírus titer és az indikátor baktériumok csíraszáma közötti kapcsolatokat 
foglalja össze a 22. és a 23. táblázat külön a kétféle szennyvíz típusra. Ahogyan a felszíni 
vízmintákban is, a legszorosabb kapcsolatot a két állati vírusok koncentrációi és a 
baktériumok telepszáma között kaptuk mind a nyers, mind a kezelt szennyvíz mintákban. 
Erős pozitív korreláció mutatkozott a humán és a sertés adenovírus effluensben mért genom 
kópiaszámai között is. A másodlagosan kezelt szennyvízben a humán és a sertés adenovírus, 












lg PAdV lg BPyV lg E. coli lg IE 
lg HAdV -0,178* 0,260 0,327* -0,187* -0,056 0,023 0,075 
lg NoV GI -0,178* -0,150* 0,166* 0,433* 0,229 0,131 0,187* 
lg NoV GII 0,260 -0,150* 0,333* -0,245* -0,231* -0,110 -0,139 
lg JCPyV 0,327* 0,166* 0,333* -0,086 -0,096* 0,316* 0,099 
lg PAdV -0,187* 0,433* -0,245* -0,086 0,867* 0,262* 0,113 
lg BPyV -0,056 0,229 -0,231* -0,096* 0,867* 0,277* 0,163* 
lg E. coli 0,023 0,131 -0,110 0,316* 0,262* 0,277* 0,540* 
lg IE 0,075 0,187* -0,139 0,099 0,113 0,163* 0,540* 
 
22. táblázat: Pearson korrelációs együtthatók (r; α = 0,05) vírus genom kópiaszám, illetve baktérium telepszám 
között a nyers szennyvíz mintákat tekintve. Csillag jelöli a szignifikáns elemeket α = 0,05 mellett. IE: 
intesztinális Enterococcus 
0,500-1,000: 25,0-100,0 % közötti korreláció, egyenes arány 
0,250-0,499: 6,3-24,9 % közötti korreláció, egyenes arány 
 
 
lg HAdV lg  
NoV GI 
lg 
 NoV GII 
lg  
JCPyV 
lg PAdV lg BPyV lg E. coli lg IE 
lg HAdV 0,227* 0,220* 0,140 0,539 0,498* 0,208* 0,204* 
lg NoV GI 0,227* 0,098 0,271* 0,259* 0,125 0,105 0,048 
lg NoV GII 0,220* 0,098 -0,003 0,231* 0,157 0,127 0,379* 
lg JCPyV 0,140 0,271* -0,003 0,306* 0,322 0,025 -0,180* 
lg PAdV 0,539 0,259* 0,231* 0,306* 0,948* 0,008 0,052 
lg BPyV 0,498* 0,125 0,157 0,322 0,948* -0,057 -0,031 
lg E. coli 0,208* 0,105 0,127 0,025 0,008 -0,057 0,697* 
lg IE 0,204* 0,048 0,379* -0,180* 0,052 -0,031 0,697* 
 
23. táblázat: Pearson korrelációs együtthatók (r; α = 0,05) vírus genom kópiaszám, illetve baktérium telepszám 
között a másodlagosan kezelt szennyvíz mintákat tekintve. Csillag jelöli a szignifikáns elemeket α = 0,05 mellett. 
IE: intesztinális Enterococcus 
0,500-1,000: 25,0-100,0 % közötti korreláció, egyenes arány 
0,250-0,499: 6,3-24,9 % közötti korreláció, egyenes arány 
 
6.5.6. MIKROBIÁLIS NYOMKÖVETÉS VIZSGÁLAT EREDMÉNYEI 
A felszíni vizeket a kommunális – tisztított vagy tisztítatlan – szennyvíz mellett egyéb 
pontszerű és nem pontszerű (diffúz) forrásokból (pl. állattartó telepek, befolyó vizek, 
szennyvíz szikkasztó, stb.) érheti fekális szennyezés. A fekális indikátorok csíraszáma alapján 
nem állapítható meg a szennyezés jellege, holott az emberben fertőzést okozó vírus terhelés 
szempontjából a kommunális szennyvizek jelentenek elsődleges kockázatot. A mikrobiális 
nyomkövető módszerek célja az emberi és állati eredetű terhelés elkülönítése, valamint a 
nagyobb hatékonyságú módszerek esetében az állati szennyezések faji szintű 
megkülönböztetése a szennyező források azonosítása érdekében. A jelen vizsgálat során a 
Tisza Szolnok és Tiszakécske közötti szakaszán előforduló lehetséges szennyező források 
összetételének azonosítása volt a cél.  
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A vizsgált vírusok közül sem a humán (humán adenovírus és JC polyomavírus), sem az 
állati vírusok (sertés adenovírus és szarvasmarha polyomavírus) mutattak térbeli eloszlásbeli 
különbséget a Tisza1-4 mintavételi pontokon. A Tisza4 pont eredményeit ábrázoló eloszlások 
alapján (24. és 26. ábra) a humán vírusok időbeli változása eltért egymástól – humán 
adenovírus kiegyenlített, míg a JC polyomavírus őszi maximummal és tavaszi minimummal 
volt jellemezhető –, de az állati vírusok lefutása megközelítőleg azonos volt.  
A Tiszában mért magas vírus koncentrációk okának felderítése érdekében a helyi vízügyi 
szervek javaslatai alapján további pontok mintázása és virológiai vizsgálata történt meg. A 
Tiszából még három helyről (Tisza9-11), a Tisza egyik mellékfolyójából (Zagyva1) és a 
Tiszába ömlő csatornákból (Csatona1-3) négy pontról származó mintákból határoztunk meg 
vírusjelenlétet. Ezen mintákból emberi és állati adenovírusok és polyomavírusok titerét 
mértük, négy pont esetében egy alkalommal (2012.03.12.), három helyen pedig ismételt 
mintavételre is adódott lehetőség (2012.03.12. és 2012.03.19.). Az 54. ábrán láthatók a 
mikrobiális nyomkövetés részét képező mintavételek időpontjában mért humán és sertés 
adenovírus, valamint JC és szarvasmarha polyomavírus (átlag)titerek a Tisza folyásirányának 
megfelelően.  
A két emberi vírus koncentrációja hasonlóan változott. A legkevesebb emberi DNS vírus 
genom kópiaszámot a csatornákban mértük: adenovírust a Csatorna3-ban, polyomavírust a 
Csatorna2-ben. A humán vírusok a Tisza1 és Tisza4 ponton voltak a legnagyobb 
koncentrációban jelen az érintett mintavételi időpont(ok)ban. A mikrobiális nyomkövetés 
vizsgálat részét képező mintavételi pontok közül a Tisza4 pontot mintegy 1 fkm-rel megelőző 
Tisza11 pontnak volt a legnagyobb az állati vírusok általi terhelése (54-55. ábra). A Csatorna2 
esetében mind a két mintasorozat negatív eredményt adott sertés adenovírusra, de a másik 
három vírust tudtuk detektálni. A szarvasmarha polyomavírus jelenlétet pedig a Tisza9 ponton 
tapasztaltuk a legkisebb mértékben. A szarvasmarha polyomavírus koncentrációja mutatott 
enyhe növekedést a Tiszában a folyásiránynak megfelelően, ami a többi vírusra nem volt 
jellemző. A két mintavételi napon a Tiszában mért humán vírus titerek egy nagyságrenden 
belül mozogtak, míg a vizsgált állati vírusok titere között megközelítően kettő nagyságrend 
különbséget tapasztaltunk. A vizsgált vírusok fő szennyező forrása a másodlagosan tisztított 
szennyvíz, a közbeiktatott pontok közül a Csatorna1-3 befolyója tartalmazta a legkisebb 
koncentrációban a szóban forgó enterális vírusokat. Az összes mintát tekintve a Tiszából 
származó vízmintákban a humán vírusok nagyobb százalékban fordultak elő, míg a vizsgált 
Tiszába ömlő vizekben az állati vírusok voltak nagyobb arányban jelen (55. ábra), de a 




54. ábra: A humán (HAdV és JCPyV) és az állati vírusok (PAdV és BPyV) koncentráció értékei 2012.03.19-én 
(Csatorna1, Csatorna3, Szennyvíz1, Tisza1-4 és Tisza9-10), illetve 2012.03.12. és 2012.03.19. mintavétel során 
mért koncentrációk mértani közép értékei (Csatorna2, Tisza11 és Zagyva1). Csatorna2 sertés adenovírus 




55. ábra: A humán (HAdV és JCPyV) és az állati vírusok (PAdV és BPyV) százalékos megoszlása a 
2012.03.19-én (Csatorna1, Csatorna3, Szennyvíz1, Tisza1-4 és Tisza9-10), illetve a 2012.03.12. és 2012.03.19. 
mintavétel során mért koncentrációk mértani közép értékei (Csatorna2, Tisza11 és Zagyva1) alapján. Mind a 




6.5.7. EPIDEMIOLÓGIAI ADATOK ELEMZÉSE  
A Tisza mentén Szolnok felett elhelyezkedő településeken (I. terület: Fegyvernek, Kőtelek, 
Nagykörű, Örményes, Szászberek, Tiszabő, Tiszapüspöki, Tiszasüly, Tiszatenyő, 
Törökszentmiklós, Újszász, Zagyvarékas; összesen mintegy 50000 lakos), a Szolnoki 
Szennyvíztisztító által ellátott településeken (II. terület: Besenyszög, Jászalsószentgyörgy, 
Szajol, Szolnok, Tiszajenő, Tiszavárkony, Tószeg, Vezseny; összesen mintegy 92000 lakos), 
a Szolnok és Vezseny közötti, de nem a Szolnoki Szennyvíztisztítóba folyó szennyvizű 
településeken (III. terület: Kengyel, Rákóczifalva, Rákócziújfalu; összesen mintegy 11000 
lakos), valamint Tiszakécskén és a Vezseny és Tiszakécske közötti településeken (IV. terület: 
Martfű, Tiszabög, Tiszakécske; összesen mintegy 18000 lakos) regisztrált, esetlegesen 
enterális vírusokhoz köthető megbetegedéseket az 56-59. ábrák foglalják össze. A felállított 
diagnózisok alapján három fő kategóriát lehetett elkülöníteni: az ismeretlen eredetű 
gastroenteritises fertőzéseket, a feltételezetten vírusokhoz köthető hányásos-hasmenéses 
megbetegedéseket és az igazolt (laboratóriumi vizsgálattal kimutatott humán rotavírus, 
norovírus vagy adenovírus által okozott) vírusos gastroenteritiseket. A feltüntetett esetszámok 
a mintázások napján regisztrált és a két mintavétel közötti időszak összegzett esetszámokat 


















































































56. ábra: Szolnok vonzáskörébe eső, a Tisza folyásirányával ellentétes irányban fekvő településeken (I. terület) 




57. ábra: A Szolnoki Szennyvíztisztító által feldolgozott településeken (II. terület) regisztrált enterális 

















































































































































































































































































































































































ismeretlen eredetű gastroenteritis infectiosa vélt vírusos gastroenteritis RV NoV HAdV
N = 320 




58. ábra: A Tisza mentén a Szolnok és Vezseny közötti településeken (III. terület) regisztrált enterális 




59. ábra: A Tisza mentén a Vezseny és Tiszakécske közötti településeken és Tiszakécskén (IV. terület) 




A legtöbb esetet a II. területen regisztrálták (N = 640). Ennek felét tapasztalták az I. 
területen (N = 320) és kevesebb, mint a negyedét a II. területen (N = 150). A legkevesebb 
esetszámot a IV. területen írták le (N = 26), pedig a négy terület közül nem ez a legkisebb 
lélekszámú. Az esetlegesen enterális vírusokhoz köthető megbetegedések incidenciája a 
területenkénti lakosok számára vetítve: 
x I. terület: 6,40 ‰ 
x II. terület: 6,96 ‰ 
x III. terület: 13,64 ‰ 














































































































































































































































































































































































ismeretlen eredetű gastroenteritis infectiosa RV NoV
N = 150 
N = 26 
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A 2011.01.01 - 2012.05.22. közötti összes esetszámhoz viszonyított százalékos 
megoszlásokat a 24. táblázatban foglaltuk össze. Arányaiban a legtöbb gastroenteritis 
infectiosa a IV. területen, a legkevesebb pedig a II. területen volt. A vírusos gastroenteritisek 
igazolása a I. és a III. területen történt meg a legnagyobb gyakorisággal. Jellemzően rotavírus 
(RV) dominancia fordult elő, de a norovírusok is számos székletmintából kimutathatók 
voltak. Enterális humán adenovírust nyolc esetben írtak le: ötöt a II. és hármat a III. területen. 
A humán adenovírus fertőzések az év folyamán elszórtan jelentkeztek, halmozódást nem 
tapasztaltunk. A rotavírusok is egész évben jelen voltak a humán populációban, míg a 
norovírus fertőzések számát és eloszlását a közösségek mérete nagymértékben befolyásolta. A 
nagyobb lélekszámú területeken érzékelhető a hideg hónapokban az esetszámok halmozódása, 
míg a kisebb településeken minden évszakban írtak le norovírus eseteket. Az I. területhez 
tartozó Törökszentmiklóson 2011. november közepén mintegy 50 beteget érintő vélt vírusos 
gastroenteritises megbetegedést regisztráltak, illetve az igazolt norovírus fertőzések száma is 
ebben az időszakban volt a legnagyobb. 
A kapott eredményeket nagyban befolyásolja, hogy milyen érzékenységű vizsgálatokat 
végeztek a vizsgáló laboratóriumokban. Ezzel kapcsolatban nem rendelkezünk információval. 
A jelentési rendszer nem különböztet meg vízi eredetet, viszont elkülöníti a sporadikus, a 




vírusos gastroenteritis RV NoV HAdV 
I. terület 64,1 % 12,5 % 23,4 % 15,9 % 7,5 % 0,0 % 
II. terület 58,1 % 19,2 % 22,7 % 12,3 % 9,5 % 0,8 % 
III. terület 75,3 % 0,0 % 24,7 % 15,3 % 7,3 % 2,0 % 
IV. terület 84,6 % 0,0 % 15,4 % 11,5 % 3,8 % 0,0 % 
 
24. táblázat: A vízmintavételi pontok közelében, a Tisza mentén található településeken regisztrált enterális 
vírusokhoz (feltételezetten) köthető megbetegedések százalékos aránya a vízvizsgálati időszak alatt. I. terület: 
Szolnok vonzáskörébe eső, a Tisza folyásirányával ellentétes irányban fekvő települések; II. terület: Szolnoki 
Szennyvíztisztító által feldolgozott települések; III. terület: Tisza mentén a Szolnok és Vezseny közötti 
települések; IV. terület: a Tisza mentén a Vezseny és Tiszakécske közötti települések és Tiszakécske RV, NoV 






7. EREDMÉNYEK ÉRTÉKELÉSE 
7.1. MÓDSZERBEÁLLÍTÁS ÉS TESZTELÉS EREDMÉNYEINEK ÉRTÉKELÉSE 
A dolgozat első szakaszát víruskimutatási módszerek – koncentrálási és molekuláris 
detektálási technikák – beállítása és összehasonlítása képezte. A módszer kombinációkat 
különféle tisztaságú és eredetű vízmintákkal teszteltük, a medencés fürdővizektől egészen a 
nyers szennyvízig, mivel a minta szennyezettsége nagyban befolyásolta a feldolgozás 
hatékonyságát.  
A koncentrálási módszerek összevetése rávilágított, hogy mennyire meghatározza a 
víruskimutatás eredményét a választott koncentrálási módszer. A vírusok alacsony 
szennyezettségű vizekből történő koncentrálása legalább 1-10 liter vízből indul, amelyet 
jelentősen kisebb (tipikusan ezred akkora) térfogatra sűrítettünk a víruskimutatáshoz. A 
jelenleg használatos és általunk is alkalmazott módszerek hatékonysága jelentősen 
meghaladja a korábbi, szabványban is rögzített módszerekét, amelyek kiindulási térfogata 
felszíni vizek esetén jellemzően több száz liter volt (EPA, 2001; Ma és mtsai, 1995, 
Rodriguez-Lazáro és mtsai, 2012). A koncentrálási lépést tekintve kétféle alapelv szerepelt a 
vizsgálataink során: az adszorpción-elúción alapuló technikák, illetve a közvetlen 
víruskicsapatás módszerének összevetése és alkalmazása víruskimutatásra különböző 
víztípusokból. Irodalmi adatok alapján általánosságban az adszorpciós-elúciós metodikák a 
legelterjedtebbek (Bosch és mtsai, 2008; Wyn-Jones és mtsai, 2011). A folyamat általában két 
egymást követő koncentrálási lépésből áll: (1) a vírusrészecskék elektrosztatikus adszorpciója 
egy szilárd mátrixhoz, amelyet lúgos, fehérjedús oldattal (eluáns, leggyakrabban húskivonat 
oldat vagy fölözött tej oldat) leoldanak, és (2) azon fehérjék kicsapása a pH csökkentésével 
(szerves kicsapatás), amelyhez a vírusok kötődtek az adszorbensről történő leoldás során. A 
szerves kicsapatást követő ülepítéssel történik a vírusrészecskék további koncentrálása. A 
koncentrálás folyamata a pelyhesítés után az ülepített részecskék semleges pH-jú pufferrel kis 
térfogatra történő újraszuszpendálásával zárul. Az adszorpciós-elúciós koncentrálás két 
adszorbensének (üveggyapot és cellulóz-nitrát membránszűrő) összevetése képezte kezdeti 
vizsgálataink alapját. Az általunk vizsgált víztípusok esetében az üveggyapot hatékonyabban 
köti meg a vírusokat, mint a membránfilter. A két adszorpciós-elúciós technikával kapott 
eredmények közti eltérés nem volt szignifikáns, de az üveggyapot koncentrálást követően 
trendszerűen több minta mutatott vírus pozitivitást, illetve adenovírusok is magasabb 
koncentrációban voltak detektálhatóak. A membránfilter és az üveggyapot koncentrálás 
relatív hatékonyságára vonatkozóan más kutatócsoportok is hasonló különbséget tapasztaltak 
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folyóvízzel és kezelt szennyvízzel végzett humán adenovírus és norovírus kimutatások során 
(Maunula és mtsai, 2012). A két adszorbens közti különbség az áteresztő és a vírusmegkötő 
képességükben rejlik: az üveggyapot töltet nehezebben tömődik el és a vírusmegkötéshez 
nagyobb aktív felületet szolgáltat, mint a membránfilter. Minél magasabb egy vízminta 
zavarossága, annál több nehézségbe ütközik a vírusok koncentrálása. Az adszorpciós-elúciós 
koncentrálás során a magas lebegőanyag-tartalom miatt az adszorbeáló felületek 
eltömődhetnek. Emellett az oldott és kolloid szerves anyagok versenyezhetnek az adszorbeáló 
felületekért (Sobsey, 1976), ezáltal a vírusok nem tudnak kötődni a reaktív felszínhez. A 
membránfilter mellett szól, hogy bár az aktív felülete kisebb, de a kis pórusméretének 
köszönhetően kevesebb olyan zavaró szerves vagy szervetlen anyag kerülhet az eluátumba, 
amely a vírus nukleinsav kivonását, tisztítását és kimutatását megnehezítheti (Abbaszadegan 
és mtsai, 1993). A kevesebb szerves szuszpendált anyagot tartalmazó felszíni vizek (pl. 
tengervizek) vizsgálata emiatt membránfilterrel javasolt (Wyn-Jones és mtsai, 2011). 
A két koncentrálási lépést magába foglaló adszorpciós-elúciós folyamatnál jelentősen 
egyszerűbb és kisebb munkaigényű a direkt kicsapatás módszere. A direkt kicsapatás során a 
vírusok közvetlenül kötődnek az előzetesen kicsapott fölözött tejfehérjékhez, vagyis a 
koncentrálás egy lépésben történik. Ez a koncentrálási folyamat nem igényel különleges 
eszközöket (pl. szűrők, szűrőberendezések és nagy nyomást elbíró edényzet), így a 
víruskimutatás költségvonzata is kisebb. Mivel az adszorbensek közül az előző módszernél az 
üveggyapot bizonyult hatékonyabbnak, ezt vetettük össze a direkt kicsapatással. Az 
adenovírus kimutatási és visszanyerési hatékonyságát viszonyítottuk egymáshoz több 
vizsgálatsorozattal: különböző tisztaságú vizekkel, amelyekhez adenovírust adagoltunk; 
valamint valós felszíni- és szennyvíz mintákkal. Eredményeink alátámasztották a módszert 
leíró spanyol kutatócsoport által tengervíz vizsgálatok során megfigyelteket (Calgua és mtsai, 
2008), miszerint a direkt kicsapatás nemcsak egyszerűbben kivitelezhető és 
költséghatékonyabb, hanem alkalmasabb adenovírusok felszíni- és szennyvizekből történő 
kimutatására és a vírusvisszanyerés is megbízhatóbb. A koncentrálásnál is általános érvényű, 
hogy minél összetettebb egy módszer, annál több lépésnél sérülhetnek a célszervezetek vagy 
vonódhatnak ki a rendszerből. 
A vírus nukleinsav kivonására és tisztítására a vírus koncentrátumból kétféle módszert 
alkalmaztunk. A mágneses szilikát gyöngy módszer esetén a kiindulási térfogat 5 mL. A 
módszer választásának alapelve az volt, hogy a nagy induló térfogat miatt a minta nagyobb 
részének vírustartalma nyerhető ki, javítva ezáltal az érzékenységet. A tisztítás során azonban 
számos esetben tapasztaltuk, hogy a koncentrátum szennyeződései miatt a mágneses 
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gyöngyök összetapadtak és elvesztették a mágnesességüket és így a gyöngyökhöz tapadt vírus 
nukleinsav a mosási lépések során eltávolításra került. A tisztított nukleinsav oldat több 
esetben is zavaros, vagy elszíneződött volt, mert a kivonás során nemcsak a nukleinsavak, 
hanem egyes szuszpendált vagy oldott anyagok is olyan erősséggel kötődtek a mágneses 
gyöngyökhöz, hogy a mosási lépések során sem lehetett eliminálni azokat az oldatból. A 
szilikát oszlopos metodikával a koncentrálás során feldúsuló PCR-t gátló anyagok nagyobb 
hatásfokkal távolíthatók el úgy, hogy ez nem megy a nukleinsav tisztaságának és 
mennyiségének rovására. A szilikát oszlopon megkötődik a PCR-t gátló anyagok jelentős 
része. A szilikát oszlopos metodika alkalmazása szemmel is láthatóan tisztább nukleinsav 
koncentrátumot eredményezett függetlenül a kiindulási koncentrátum összetételétől és 
zavarosságától. Több párhuzamos minta vizsgálata során kisebb szórást mutattak a qPCR 
eredmények, mint a mágneses technikával kivont nukleinsav esetén. A szilikát oszlopos 
kivonás számottevően kisebb térfogatból indul ki (140 μL), a kivont nukleinsav térfogata 
pedig közel azonos (100 vs. 80 μL). Ezért elméletileg a módszer érzékenysége kisebb (a 
mágneses módszer elvi kimutatási határa azonos detektálási módszer mellett 28-szoros). 
Amennyiben egy mintából HAdV jelenlét igazolható volt mindkét nukleinsav kivonási és 
tisztítási metodikát követően, a szilikát oszlopos kivonás után magasabb genom kópiaszámot 
kaptunk az esetek döntő többségében függetlenül a kiindulási vízminta típusától. A 
szennyvízminták és a humán adenovírussal mesterségesen szennyezett vízmintákból mindkét 
módszerrel ki, illetve vissza lehetett nyerni a vírust, de az összehasonlító vizsgálatok során a 
kezeletlen Tisza vízből az esetek 79 %-ában lehetett mágneses módszerrel, míg a szilikát 
oszlopos technikával a minták 64 %-a mutatott HAdV pozitivitást. A különbség a mágneses 
módszer nagyobb elméleti érzékenységével magyarázható, hiszen a szilikát oszlopos technika 
kimutatási határához (5,71 × 101 GC/L) közeli, 102 GC/L titereket kaptunk. Noha az 
alkalmazott nukleinsav kivonási és tisztítási módszerek elméletileg DNS és RNS izolálására 
egyaránt alkalmasak, az RNS alapú kimutatási módszerek nagyobb körültekintést igényelnek 
az RNS-t bontó RNázok miatt. Az RNázok aktivitásukhoz nem igényelnek kofaktorokat és 
hőre is lassabban denaturálódnak, mint a DNS-t bontó DNázok, így szinte mindenütt 
megtalálhatók, és elbonthatják a vizsgált RNS-t (Enriquez és mtsai, 1995). Mivel azonban 
kétféle RNS vírus jelenlétét számos mintában sikerült igazolni, megerősítést nyert, hogy a 
koncentrálási és a nukleinsav kivonó módszerek választott kombinációja DNS és RNS 
vírusok kimutatását egyaránt lehetővé teszi. A koncentrálási módszerek és a nukleinsav 
kivonási és tisztítási módszerek összehasonlítása nem eredményezett jelentős eltérést, viszont 
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a direkt flokkulációt követő szilikát oszlopos nukleinsav kivonás és tisztítás bizonyult a 
legmegbízhatóbb párosításnak. 
A Viroclime pályázathoz kapcsolódó vizsgálatokban öt laboratórium vett részt, ezért 
lehetőség volt a koncentrálási és kimutatási módszerek laboratóriumok közötti 
reprodukálhatóságának értékelésére is. Az összemérés során a vírus specifikus qPCR mind 
reprodukálhatóság, mind ismételhetőség tekintetében jobbnak bizonyult a nukleinsav 
keverékek esetén, mint ha a vizsgálat valós szennyvíz mintákból, vagy mesterségesen humán 
adenovírussal szennyezett ásványvíz mintákból indult ki, és így a kimutatást egy 
koncentrálási lépés előzte meg. A módszerjellemzők ezzel együtt igazolták, hogy a módszerek 
valamennyi laboratóriumban megbízható és összehasonlítható eredményeket adnak. 
 
7.2. VÍRUSKIMUTATÁS KÜLÖNBÖZŐ TÍPUSÚ VÍZMINTÁKBÓL 
A humán enterális vírusok jelenléte általánosnak mondható a felszíni vízmintákban, 
amelyet alátámaszt a témakörben publikált nagyszámú irodalmi adat (lásd 3. táblázat). Az 
általunk felszíni vízből kimutatott titerekkel egybevágó eredményeket írtak le Európa szerte: a 
spanyol kutatócsoportok 104 GC/L adenovírust detektáltak spanyol folyókban (Albinana-
Gimenez és munkatársai, 2009; Calgua és mtsai, 2013b), valamint Jurzik és munkatársai 
(2010) 5,7 × 101 és 7,3 × 105 GC/L szélsőértékek között mértek Németországban a Rajnában 
és a Ruhr-folyóban. Németországi vizsgálatok során norovírus és enterovírus jelenlétet is 
igazoltak folyóvíz (Neue Luppe-folyó) és állóvíz (Werbelin-tó) vizsgálata során (Pusch és 
mtsai, 2005). 
A természetes fürdők esetében szintén magas volt a vírus pozitív minták aránya. A tisztított 
szennyvizek befogadója gyakran felszíni víz, de a szennyezés eredhet közvetlenül a vírust 
ürítő fürdőzőktől is. Wyn-Jones és munkatársai (2011) több európai természetes fürdővízben 
több mint 3 × 103 GC/L adenovírust mutattak ki. Wyn-Jones ás mtsai (2011) nem csak humán 
adenovírusok jelenlétét vizsgálták természetes fürdővizekben, hanem egyes és kettes 
genocsoportú norovírusok európai természetes fürdővizekben való általános előfordulásáról is 
beszámolnak. A másodlagos szennyvíztisztítás hatékonyságát vizsgálva bizonyítást nyert, 
hogy a felszíni vízbe akár 104-105 GC/L vírusrészecske is kerülhet, bár e vírusok 
fertőzőképessége nem igazolt. Emellett nem elhanyagolható, hogy a vizsgált természetes 
fürdővizek a mikrobiális vízminőségi mutatók alapján megfelelő vagy kiváló minősítésűek 
voltak, mégis a levett vízminták számottevő részében humán kórokozó vírus volt jelen. Az 
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egészségre kockázatot jelentő vírustiter meghatározása fürdővízben további epidemiológiai 
vizsgálatokat igényel. 
A medencés fürdővizek vizsgálata során a vártnál gyakrabban volt kimutatható a vizsgált 
potenciálisan kórokozó vírusok örökítőanyaga. Különös figyelmet érdemel a vízforgatással 
felszerelt medencék között a pozitív minták nagy aránya. A töltő-ürítő medencéket nem 
fertőtlenítik – ellentétben a forgatott vizű medencékkel –, így az utóbbiak esetén alacsonyabb 
vírus prevalenciát vártunk, de a két csoport között nem volt jelentős különbség. Az általunk 
vizsgált enterális vírusok jelenlétét más kutatócsoportok is leírták medencevíz mintákban (25. 
táblázat), de általában nem rutinellenőrzés részeként, hanem megbetegedéshez kapcsolódóan 
történtek a víruskimutatási vizsgálatok. A medencés fürdők esetében a szennyvíz eredetű 
szennyezés jellemzően kizárható, a vírusok feltehetően közvetlenül a fürdőzőktől származtak. 
A nem megfelelő vízkezelés is hozzájárulhatott ahhoz, hogy vírusjelenlétet tudtunk kimutatni 
számos forgatott vizű medence vizéből. A hazai fürdőkben általában klóros fertőtlenítőszert 
alkalmaznak, a jogszabály szerint a szabad aktív klór szint alsó határértéke 0,5 mg/L. 
Ugyanakkor a norovírusokról (Barker és mtsai, 2004) és az adenovírusokról (de Abreu Corrêa 
és mtsai, 2012) bizonyítást nyert, hogy a klórral történő fertőtlenítésnek jobban ellenállnak, 
mint a többi enterális vírus, 1 mg/L alatti szabad aktív klór koncentráció egyes szerzők szerint 
nem elegendő inaktiválásukhoz (Sinclair és mtsai, 2009). Az általunk alkalmazott nukleinsav 
alapú módszerek a kimutatott vírusok fertőzőképességéről nem adnak információt, így nem 
zárható ki, hogy az általunk detektált részecskék inaktívak voltak. Ugyanakkor a nemzetközi 
tapasztalatok szerint gyakoriak a medencés fürdőkkel összefüggő vírusos megbetegedések 
(Pond, 2005; Sinclair és mtsai, 2009). A Sinclair és munkatársai (2009) által készített 
összefoglaló szerint a megbetegedést okozó esetek 69 %-ában (N = 18) a nem megfelelő 





Vírus Fürdővíz típusa Forrás 
HAdV7 Medencés fürdővíz Caldwell és mtsai, 1974 
HAdV4 Privát medencés fürdővíz D’Angelo és mtsai, 1979 
HAdV3 Medencés fürdővíz Martone és mtsai, 1980 
HAdV7 Medencés fürdővíz Turner és mtsai, 1987 
HAdV Medencés fürdővíz Papapetropoulou és Vantarakis, 1998 
HAstV Medencés fürdővíz Maunula és mtsai, 2004 
Coxsackievirus B5 Természetes fürdővíz (tó) Hawley és mtsai, 1973 
Coxsackievirus A és B Természetes fürdővíz (tó) D’Alessio és mtsai, 1981 
Echo30 Kültéri medencés víz Kee és mtsai, 1994 
HAV 
Természetes fürdővíz (tó) Bryan és mtsai, 1974 
Medencés fürdővíz Mahoney és mtsai, 1992 
NoV 
Medencés fürdővíz Kappus és mtsai, 1982 
Medencés fürdővíz Maunula és mtsai, 2004 
Medencés fürdővíz Blevins és mtsai, 2004 
25. táblázat: Igazoltan fürdőzéshez köthető vírusfertőzések (Pond, 2005 alapján). HAdV: humán adenovírus, 
HAstV: humán astrovírus, HAV: hepatitis A vírus, Echo: enterális humán citopatogén orphan, NoV: norovírus. 
A vírus jelenlét és a vízszennyezettség indikátoraként számon tartott baktériumok 
csíraszámának összevetése a medencés fürdővizek esetén is alátámasztotta azt a korábbi 
megfigyelést, amely szerint a bakteriális indikátorok nem adnak jó előrejelzést a humán 
patogén vírusok jelenlétére vonatkozóan (Abdelzaher és mtsai, 2010; Fong és Lipp, 2005; 
Jurzik és mtsai, 2010; Papapetropoulou és Vantarakis, 1998; Scott és mtsai, 2002; Wyn-Jones 
és mtsai, 2011). Emellett vizsgálataink azt is igazolják, hogy a természetes vizeken felül a 
medencés fürdők esetében is számolni kell a humán kórokozó vírusok jelenlétéből adódó 
kockázattal, függetlenül attól, hogy a kimutatott vírusok kórokozó képessége nem bizonyított. 
Mindegyik medencés fürdővíz minta tartalmazta legalább az egyik vizsgált vírust, noha a 
medencék 31 %-a bakteriológiailag nem esett kifogás alá. Szomatikus colifág, amellyel 
korábban kifejezetten a vírus eltávolítás hatékonyságát tekintették, csupán három mintából 
volt detektálható.  
Az eredmények ismeretében elképzelhető, hogy a rekreációs vízhasználathoz kapcsolódó 
fertőzések az eddig feltételezettnél gyakoribbak, csak az összefüggést a legtöbb esetben nem 
ismerik fel. A hányással és/vagy hasmenéssel járó vírusos fertőzések regisztráltsága nagyon 
alacsony, így elenyésző esetben derül fény a gyomor-bélrendszeri megbetegedésekről, hogy 
szennyezett fürdővízzel való érintkezés következtében alakult ki. Továbbá a vízzel terjedő 
115 
 
vírusok nem minden esetben okoznak megbetegedéseket, viszont ettől függetlenül 
elszaporodnak a gyomorban vagy a bélrendszerben és széklettel ürülnek (Pond, 2005).  
 
 
7.3. SZISZTEMATIKUS VIZSGÁLAT ÉRTÉKELÉSE 
7.3.1. FELSZÍNI VÍZ VIZSGÁLATI EREDMÉNYEK ÉRTÉKELÉSE 
Az enterális vírusok előfordulását, idő- és térbeli eloszlását vizsgáltuk a Tisza Szolnok és 
Tiszakécske közötti szakaszán 2011 januárjától 2012 májusáig. A Tisza hidrológiai jellemzők 
és fizikai-kémiai paraméterek tekintetében is nagy változatosságot mutat, gyakoriak a 
szélsőségek, ezért különösen alkalmas a vírusok terjedését és túlélését befolyásoló tényezők 
értékelésére. A vizsgálati időszakban nem volt példa szélsőséges körülményekre. 
A DNS vírusok jelentősen több felszíni vízmintából voltak kimutathatók, mint a vizsgált 
két RNS vírus. A humán adenovírusok 98 % feletti pozitivitása (lásd 22. ábra) az 
adenovírusok széleskörű elterjedéséről és környezeti robusztusságáról tesz tanúbizonyságot, 
összhangban a korábbi vizsgálatok eredményeivel (Fong és Lipp, 2005; Pina és mtsai, 1998; 
Wyn-Jones és mtsai, 2011). Az adenovírusok a felszíni vizekben laboratóriumi kísérletben 
bizonyítottan legalább 160 napig stabilak, esetenként 301 napig is perzisztálnak és megőrzik 
fertőzőképességüket (Rigotto és mtsai, 2011). Humán norovírusokkal talajvízzel történtek 
laboratóriumi túlélési vizsgálatok, amelyet sötétben, szobahőmérsékleten tároltak (Charles és 
mtsai, 2009). Charles és munkatársai (2009) szerint a talajvízhez adagolt vírusok stabilitása a 
PCR vizsgálatok alapján a következő tendenciát mutatja: NoV GII > adenovírus > NoV GI > 
enterovírus. Amennyiben a napfény UV sugárzásának is ki vannak téve a vírusok, az 
adenovírus mutat nagyobb stabilitást. A kettős szálú DNS-sel rendelkező adenovírusok más 
vizsgálatok szerint is nagy ellenállást mutatnak az UV sugárzással szemben, amit a kettős 
szálú DNS természetének tulajdonítanak (Gerba és mtsai, 2002; Thurston-Enriquez és mtsai, 
2003). A vírus egy nem károsodott DNS száláról a gazdasejt enzimei által új kettősszálú DNS 
képződhet. Erre a norovírusok, mivel egyszálú RNS örökítőanyaggal rendelkeznek, nem 
képesek. Továbbá vélhetően az adenovírusok nagy molekulatömege is hozzájárul a 
megnövekedett UV rezisztenciájukhoz (Fong és Lipp, 2005). 
A humán adenovírusok általános jelenléte egész évben mérhető volt a Tiszában.  
Németországban a Ruhr és a Rajna vizsgálatakor (Hamza és mtsai, 2009) a humán 
adenovírusok szintén folyamatosan kimutathatóak voltak a felszíni vizekből. Az európai 
természetes fürdők vírusterhelésének kimutatását célzó Virobathe pályázat során is észlelték 
tenger és édesvizek esetében (Wyn-Jones és mtsai, 2011) a humán adenovírus állandónak 
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mondható jelenlétét. A vizsgált édesvizek humán adenovírus terheltsége nagyobb fokú humán 
adenovírus terheltséggel volt jellemezhető, mint a vizsgált tengervizeké. Emellett korábbi 
vizsgálataink során, valamint a módszertesztelés periódusban is igazoltuk emberi 
adenovírusok (HAdV2, HAdV12, HAdV40 és HAdV41) szinte egyöntetű jelenlétét Dunában 
és Tiszában (Kern és mtsai, 2011; Kern és mtsai, 2013). Sem évszakok között, sem térben 
nem tapasztaltunk jelentős eltérést a pozitív minták arányában vagy a vírusok titerében. A 
humán adenovírus állandó jelenlétét magyarázza, hogy ezek a DNS vírusok folyamatosan 
jelen vannak a humán populációban és a széklettel egész évben ürülnek. A térségből származó 
epidemiológiai adatok viszont csak nyolc esetben jeleztek igazolt enterális adenovírus 
fertőzést, amikre szezonális halmozódás szintén nem volt jellemző. A humán adenovírus 
fertőzésekre jellemző lehet a tünetmentes lefolyás, valamint kevés esetben bizonyosodik be, 
hogy a fertőzésért adenovírus volt a felelős (Ádám, 2010), ezért előfordulhat, hogy az általunk 
detektált adenovírusok tünetmentes hordozók, illetve a nem felismert fertőzésben szenvedő 
betegek által kerülhettek szennyvíz közvetítésével a Tiszába.  
A vizelettel ürülő JC polyomavírusok más képet mutattak. A szakirodalomban a JC 
polyomavírus felszíni tenger- és folyóvizekben való előfordulásáról számos laboratórium 
eredményei tanúskodnak (Fongaro és mtsai, 2012; Gordon és mtsai, 2013; Hamza és mtsai, 
2009), de nem található utalás a JC polyomavírusok évszakos megoszlására vonatkozóan. 
Bofill-Mas és munkatársai (2000) javaslatot tesznek a JC polyomavírus humán eredetű 
szennyező forrás indikátoraként történő alkalmazására, ami egyenletes előfordulást feltételez. 
Szeroepidemiológiai vizsgálatok alapján a felnőtt lakosság 35-90 %-ában található JC 
polyomavírus ellenanyag, a fertőzés jellemzően klinikai tünettel nem jár (Cayres-Vallinoto és 
mtsai, 2012; Dalianis és Hirsch, 2013). A fertőzés gyakran gyerekkorban történik és a vírus 
vesesejtekben szaporodva folyamatosan ürül a vizelettel. Eredményeink alapján a JC 
polyomavírusok felszíni vízben mérhető titerét őszi maximum és tavaszi minimum jellemezte 
(lásd 24. és 60. ábra). Ez az eloszlás a víz vagy a levegő hőmérsékletével nem volt 
összefüggésbe hozható, ezért valószínűsíthetően a vírus járványtani eloszlásában keresendő a 
magyarázat. A térségi JC polyomavírus epidemiológiai adatainak hiányában ennek 
alátámasztására nincs lehetőségünk, emellett irodalmi adat sem jelzi a JC polyomavírus 
évszakos eloszlását az emberi populációban.  
A JC polyomavírusokkal ellentétben a humán norovírusok szezonalitásának meglétét – 
mind a populációban, mind a környezetben – már több vizsgálat eredményeként leírták 
világszerte (Kitajima és mtsai, 2010; Maunula és mtsai, 2012; Westrell és mtsai, 2006). A 
norovírusok vizes környezetekben mérhető titere jellemzően a hideg hónapokban mutat 
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csúcsot, ami a vírusos hasmenéses megbetegedések téli-kora tavaszi halmozódásával hozható 
összefüggésbe. Ezzel a megfigyeléssel a kettes genocsoportú norovírus eredményeink is 
összhangban voltak. Szolnokon, illetve a Szolnoki Szennyvíztisztító ellátási területén magas 
volt az igazolt norovírus fertőzések száma, de a genocsoportról nincs információnk, mivel a 
fertőzőbeteg adatbázis ezt nem tartalmazza. Ugyanakkor korábbi, székletmintákon történt 
vizsgálatok alapján Magyarországon döntően a kettes genocsoportú norovírushoz köthetők a 
vírusos gastroenteritis járványok (Kele és mtsai, 2011; Reuter és mtsai, 2002; Reuter és mtsai, 
2008), így nem meglepő a kettes genocsoport dominanciája a felszíni vízmintákban az egyes 
genocsoporttal szemben. 
A mintavételi pontok kiválasztásakor arra törekedtünk, hogy a vírus titerben, illetve a 
vírusjelenlétben térbeli eloszlás legyen mérhető: a folyásirányt tekintve az első ponton, a 
Szolnok Felszíni Vízmű vízkivételi pontján (Tisza1) alacsonyabb vírus pozitivitást, illetve 
titert vártunk, amely a másodlagosan tisztított szennyvíz Tiszába ömléséhez közel eső pontján 
(Tisza2) a szennyvízterhelés hatására vélhetően megemelkedik. Koncentráció csökkenést 
valószínűsítettünk a harmadik mintavételi pontunkon (Tisza3), ami tovább hígul a legutolsó 
mintavételi helyig, a tiszakécskei szabadstrandig (Tisza4). A hipotézisünket egyik vizsgált 
vírus vizsgálati eredményei sem követték, és az indikátor baktériumok eredményei is eltértek 
a várt koncentráció eloszlástól. A tisztított szennyvíz hatása valószínűleg a hígulás 
következtében nem volt kimutatható. A szennyvíztisztító működése során maximálisan 29500 
m3 tisztított szennyvíz kerülhet naponta a Tiszába. A Szolnokon mért minimum vízhozam 
értéke 8294000 m3/24 h volt, a maximum pedig 143856000 m3/24 h (lásd 34. ábra). Így a 
szennyvíz tisztítómű maximális működésekor a befogadó víztestbe engedést követően a 
tisztított szennyvíz a 280-4900-szorosára hígult a Tiszában. Mivel a tisztított szennyvíz 
jellemző vírustitere 104-105 GC/L, a háttérérték a Tiszában 103-104 GC/L, a többletterhelés 
nem érzékelhető. Az indikátor baktériumok csíraszáma a folyásiránnyal megegyezően 
folyamatos növekedést mutatott. Ez a mért növekedés eredhet a Tiszába folyó erekből, 
folyókból, csatornákból, illetve illegális szennyvízbevezetésekből, amelyek száma a Tisza 
folyásának irányában nő. A csíraszámban tapasztalt növekedéshez a mintavételek kivitelezése 
is hozzájárulhatott. Ahol alacsony telepszámot mértünk, ott a sodorvonalból; a magasabb 
eredmények a folyóparthoz közelebb, a sodorvonaltól távolabb kerültek mintázásra, ahol a víz 
pangása, és a baktériumok feldúsulása valószínűsíthetőbb. A vírusok esetében ugyanakkor ezt 
a hatást nem figyeltük meg. Statisztikai úton is igazolást nyert, hogy az időbeli változatosság 
akár 2 hetes eltérésnél is jelentősebb a szóban forgó vírusok esetében, mint a térbeli 
változatosság a vizsgált szakaszon. 
118 
 
Az enterális vírusok előfordulását a vizes környezetekben különféle faktorok 
befolyásolhatják. Többek között a víz és a levegő hőmérséklete (Carratalà és mtsai, 2013; 
Fong és mtsai, 2005; Lo és mtsai, 1976); a napsugárzás inaktiváló hatásával szemben 
tanúsított érzékenység (Carratalà és mtsai, 2013; Gerba és mtsai, 2002; Thurston-Enriquez és 
mtsai, 2003); a vízben lebegő szuszpendált anyagok, amelyek kitapadási felületként és a 
napsugárzással szembeni védelemként is szolgálhatnak (Vieira és mtsai, 2012); a víz 
vezetőképessége és pH-ja (Lo és mtsai, 1976; Poma és mtsai, 2012, Vieira és mtsai, 2012); a 
csapadék mennyisége (Dura és mtsai, 2010); az áramló víztömeg mennyisége és az áramlás 
sebessége. 
A folyók vizének áramlását leíró változók (áramlási sebesség, áramló víztömeg és vízállás) 
kihathatnak a vírusok vízben mérhető koncentrációjára. A megnövekedett vízszint mellett a 
magas áramlási sebességgel gyakoribb lehet a szennyeződések bemosódása az emésztőkből, 
fokozódhat a diffúz szennyezés mértéke, valamint a leülepedett, szuszpendált anyagokhoz 
tapadt vírusrészecskék felkavarodhatnak (Kay és mtsai, 2007). Kis vízmozgáskor és alacsony 
vízszintnél szintén feldúsulhatnak a mikroorganizmusok a szennyvíz eredetű szennyezés 
kisebb mértékű hígulása miatt. Jelen vizsgálatok során szignifikánsan nagyobb DNS vírus 
titereket észleltünk kisebb vízhozamnál, alacsonyabb áramlási sebességnél és vízállásnál. Az 
RNS vírusok és a hidrológiai paraméterek kapcsolatát nem sikerült igazolni.  
Habár a víz hőmérséklete számottevően kiegyenlítettebb, mint a levegőé, a környezetben 
mégis szorosan összefügg e két változó. Lo és munkatársai (1976) tengervízzel és torkolati 
vízzel elegyített picornavírusok stabilitását tesztelték 4, 15 és 25°C-on. A vizsgált 
legmagasabb hőmérsékleten (25°C) a vírusok elvesztették a fertőzőképességüket, míg 4°C-on 
inkubálva 46 hét múlva is kimutathatók voltak sejttenyésztéssel a vírusok. Fong és 
munkatársai (2005) a humán és szarvasmarha enterovírusok, valamint a humán adenovírusok 
és a víz hőmérséklete között fordított kapcsolatot mutattak ki, Lipp és munkatársai 
enterovírust csak 23°C feletti vízből detektáltak. Carratalà és munkacsoportja (2013) 7, 20 és 
37°C-on vizsgálta az ásványvízhez, a foszfát pufferhez, a tengervízhez és a szennyvízhez 
adagolt humán adenovírus túlélését, amelynek során a tengervízhez és a szennyvízhez adagolt 
vírus titer csökkenését tapasztalták 37°C-on. A másik két vizsgált hőmérsékleten változást 
nem észleltek. Az általunk végzett vizsgálatok során a humán vírusok és a vízhőmérséklet 
között nem tapasztaltunk szignifikáns korrelációt, mindenesetre az a minimális kapcsolat, 
amit az adatok mutatnak, fordított arányra utal. Nem úgy, mint az állati vírusok esetében, ahol 
szignifikáns egyenes korrelációt figyeltünk meg a vírus titer és a víz hőmérséklete (és a 
levegő hőmérséklete) között. Feltételezésünk szerint az összefüggés nem közvetlen, hanem 
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azt tükrözi, hogy a vízparthoz közeli a legeltetés a szarvasmarhák esetében, és ezáltal az állati 
vírusokkal szennyezett trágya bemosódása inkább a meleg hónapokra jellemző. Ezt támasztja 
alá, hogy az állati vírusok esetében az évszakok közötti eltérés is jelentős volt. A levegő 
hőmérsékletével egyedül a kettes genocsoportú norovírus hozható (statisztikailag nem 
szignifikáns) összefüggésbe, ami szintén a norovírus fertőzések fent jellemzett szezonalitását 
tükrözi.  
A napsütéses órák mennyiségét tekintve azt vártuk, hogy a mintavételt megelőző napokban 
megfigyelt napsütéses órák számának növekedésével csökken a kimutatható vírustiter a 
vízmintákban. Az UVA és az UVB sugárzás víruselimináló hatását a Viroclime pályázat 
keretein belül kísérletesen is vizsgálták. Az UVB sugárzásnak tulajdonítottak nagyobb 
vírusölő hatást: hat nagyságrendnyi HAdV titer csökkenést is ki tudtak mutatni, míg az UVA 
hatékonyságát nagyban meghatározta a vizsgált vízminta típusa (Carratalà és mtsai, 2013). 
Ezt a feltételezést vizsgálataink során csak a JC polyomavírus eredmények támasztották alá, a 
két változó között fordított arányosság áll fenn mind a három intervallumra (24, 48 és 72 h) 
vonatkoztatva. A Tiszára jellemző nagy lebegőanyag tartalom elméletileg hozzájárulhat az 
UV hatásának csökkentéséhez, mivel a vírusok a lebegőanyagokhoz tapadva a vírusok 
védelmet kapnak az UV gátló hatásával és egyéb degradáló enzimekkel, faktorokkal szemben 
(Carratalà és mtsai, 2013; Green és mtsai, 1999). Amennyiben ez a védő hatás jelentős, abból 
az következne, hogy minél nagyobb a víz zavarossága, annál több vírus mutatható ki, ezt 
azonban az eredményeink nem igazolták. A DNS vírusok kisebb kópiaszámmal voltak jelen 
zavarosabb felszíni vizekben. A zavarosság védelmet nyújthat ugyan az in vivo hatásokkal 
szemben, de a laboratóriumi kimutatást megnehezíti. Ahogy ezt a korábbi vizsgálati 
eredményeink is mutatták (Kern és mtsai, 2013), koncentrálás során nem csak a vírusok 
dúsulhatnak fel, hanem a vírusok kimutatását gátló anyagok is (Abbaszadegan és mtsai, 
1993). Ezáltal minél több oldhatatlan anyag párosul a vírusok mellé, annál nagyobb 
valószínűséggel kaphatunk téves negatív eredményt, vagy kisebb genom kópiaszámot. Az 
inhibíció kivédése vagy legalább csökkentése érdekében történtek két hígításban a qPCR 
vizsgálatok. Számos esetben előfordult, hogy a két hígítás között a vírus titerben a hígítás 
fokánál kisebb különbséget kaptunk. Ezt a gátló anyagok jelenlétének tulajdonítottuk, ezért 
ilyen esetekben a koncentrációt a hígított oldat eredményeiből számítottuk. 
A csapadék mennyisége és eloszlása szintén nagy hatással bír az enterális vírusok 
koncentrációjára vizes környezetekben. Egy intenzív esőzés magával vonhatja a szennyvizek 
bemosódását felszíni vizekbe vagy akár ivóvíznyerő bázisokba. Ez történt a 2006-os miskolci 
ivóvízjárvány esetében is (Dura és mtsai, 2010). A 2010 májusában hirtelen lezúduló nagy 
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mennyiségű csapadék hasonló helyzetet eredményezett, de akkor az időben elvégzett vírus 
vizsgálatainkkal sikerült azonnal igazolni a szennyezést, és az érintett vízbázis kizárásával 
megakadályozható volt az újabb járvány kialakulása. Az eset is alátámasztotta a beállított 
módszerek gyakorlati alkalmazhatóságát és szükségességét. A jelen vizsgálati periódusban 
kevés csapadék hullott a térségben a mintavételezést megelőző 24 és 48 órában – maximum 
17 mm –, illetve 72 órában – maximum 25 mm –, de annyira nem számottevően kevés, hogy 
aszályt eredményezett volna. Ez állhat annak a hátterében, hogy a lehullott csapadék 
mennyisége és a vírus titer között kapcsolat nem jelentkezett. A kéthetenként ismétlődő 
mintavételek közötti időszakban terveztünk felhőszakadást követő rendkívüli mintavételt, de 
ilyenre nem volt példa a vizsgált időszakban. 
A víz pH-ja befolyásolhatja a vírusok aggregációját, a lebegő anyagokhoz való kötődését, 
ezáltal a kimutathatóságukat (Gerba, 2007; Vieira és mtsai, 2012). Az adszorpciós-elúciós 
víruskoncentrálási módszerek a burok nélküli, enterális vírusok kapszidjának fehérje 
tulajdonságaira épülve kerültek kifejlesztésre (Wyn-Jones és Sellwood, 2001). Az örökítő 
anyagot körülvevő fehérjék izoelektromos pontja pH 3,5-4,5 között mozog, pH 3,5 alatt 
pozitív töltést hordoznak (Katzelenson és mtsai, 1976). A kapott eredményeink alapján 
elmondható, hogy amennyiben a vízmintát a koncentrálást megelőzően pH 3,5-re állítjuk, a 
kiindulási pH a 7,70-8,77 tartományban nincs hatással a víruskimutatásra. A vírusok túlélését 
a pH változása ebben a szűk tartományban vélhetően nem befolyásolta.  
Lo és munkatársai (1976) szerint a vírusok túlélését az oldat sótartalma kevésbé 
befolyásolja, mint például a hőmérséklete. A Tisza vizének vezetőképessége átlagosan 500 μS 
volt, amely a hóolvadás időszakában a hígulás következtében akár 300 μS alatti értéket is 
felvehetett. A DNS vírusok és a víz vezetőképessége között szoros korreláció mutatkozott, 
míg ez nem volt érvényes az RNS vírusokra. A hóolvadást kísérő hígulással vagy a csapadék 
mennyiségének megnövekedésével nem csak az oldott sók koncentrációja csökken, hanem 
várhatóan a vírusok titere is, amennyiben a hidrológiai jelenségek nem járnak együtt újabb 
szennyezőforrások mobilizálásával. 
A környezeti változók hatását a DNS vírusok, leginkább a két állati vírus genom 
kópiaszámának változásaiban tapasztaltuk, bár a legtöbb esetben csak trendeket figyeltünk 
meg. Az állati vírusok és a vizsgált környezeti paraméterek között bemutatott kapcsolat 
visszavezethető a mindkét vírus esetében tapasztalt szezonális eloszlásra. A legszorosabb 
kölcsönhatást a hidrológiai paraméterekkel mutatták: a megnövekedett víztérfogat és sebesség 
esetén csökkent a DNS vírus titer. A vízállás is kis mértékben meghatározta a 
koncentrációjukat. A víz zavarosságának növekedésével a DNS vírusok titere csökkent, míg a 
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vezetőképességgel egyenes arányban nőtt a DNS vírusok koncentrációja. Az állati vírusok a 
levegő és a víz hőmérsékletének változását követték: a minimum titerek alacsony 
hőmérséklet, a maximum titerek pedig melegebb levegő- és vízhőmérséklet során 
jelentkeztek. A napsütéses órák számának várt vírus titer csökkenést kiváltó hatását csak a JC 
polyomavírus esetében tapasztaltuk. Az RNS vírusok közül a kettes genocsoportú norovírusra 
a levegő hőmérséklete volt hatással, más változóval nem mutattunk ki összefüggést. A 
legmagasabb norovírus GII genom kópiaszámokat a hideg hónapokban mértük. A 
baktériumok csíraszáma nőtt nagyobb áramlási sebesség, illetve vízhozam esetén. A 
baktériumok a többi tesztelt fizikai-kémiai vagy meteorológiai változóval nem mutattak 
korrelációt. Fény derült két környezeti változó, a vezetőképesség és a vízhőmérséklet állati 
vírusok koncentrációjára gyakorolt együttes hatására. Minél alacsonyabb volt a víz 
vezetőképessége és minél magasabb a víz hőmérséklete, annál magasabb volt az állati vírusok 
mért genom kópiaszáma. Ez a jelenség szintén a szezonalitással hozható összefüggésbe. A 
főkomponens analízist követő diszkriminancia analízissel megállapítást nyert, hogy a víz 
hőmérsékletének, a mérést megelőző 72 órában mért napsütéses órák számának, a mérést 
megelőző 72 órában lehullott csapadék mennyiségének, a víz pH-jának, vezetőképességének, 
zavarosságának, továbbá a folyó áramlási sebességének és a mérést megelőző 72 órában a 
mintavételi ponton átfolyt vízhozam mérésével a DNS vírusok felszíni vízben való jelenléte 
mintegy 75 %-os, míg az RNS vírusok jelenléte 62 %-os megbízhatósággal megbecsülhető. A 
megbízhatóság csökkent, amennyiben a vírusok koncentrációjának becslése a cél a környezeti 
változók mérésével. A vizsgált mintaszámok és/vagy a mintázási periódus növelésével a 
vírusok felszíni vizekben való előfordulását becslő modellek megbízhatósága javítható. 
Egyes mikrobiológiai paraméterek között sikerült pozitív kapcsolatokat leírnunk. Az állati 
vírusok titere együtt változott és az indikátor baktériumok csíraszámai között is magas volt a 
korreláció. Az indikátor baktériumok közti korrelációt felszíni vizekben több tanulmányban 
megfigyelték (Cabral és Marques, 2006; Davis és mtsai, 2005; Jurzik és mtsai, 2010). Mind a 
négy DNS vírus koncentrációjának változása között tapasztaltunk kapcsolatot. A szóban forgó 
humán DNS vírusok között pozitív korrelációt írtak le tengervíz esetében (Fongaro és mtsai, 
2012), de nem mutattak ki korrelációt folyóvíz vizsgálatakor (Jurzik és mtsai, 2010). Ezen 
felül a német kutatócsoport a JC polyomavírus és az indikátor baktériumok között is pozitív 
kapcsolatot tapasztalt 10°C feletti vízhőmérséklet esetén (Jurzik és mtsai, 2010). Ezt a mi 
eredményeink nem támasztották alá, sem a hőmérséklettől függetlenül, sem azzal együtt 
vizsgálva. A felszíni vízminták vizsgálata során nem sikerült kapcsolatot megállapítani a 
vírusok és az indikátor baktériumok koncentrációi között. A vírusok és a baktériumok 
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eltérően reagálnak a környezeti behatásokra (Bosch, 1998), amely indokolhatja a kapott 
eredményeinket. Emellett a forrásuk is eltérő lehet: míg az indikátor baktériumok emberi és 
állati eredetűek egyaránt lehetnek, a vírusok csak a gazdaszervezettől származó 
szennyvízterhelés mértékére utalnak. 
 
7.3.2. SZENNYVÍZ VIZSGÁLATI EREDMÉNYEK ÉRTÉKELÉSE 
A Tisza vírus tartalma eredhet pontszerű forrásokból, de diffúz szennyező forrásokkal is 
számolni kell. A vizsgált folyószakaszon az egyik legmeghatározóbb pontszerű forrásként 
tekintettünk a Szolnoki Szennyvíztisztító másodlagosan tisztított szennyvizére. A 
másodlagosan tisztított szennyvizet a városhatár közelében vezetik a Tiszába a 
sodorvonalban, ezzel biztosítva a kellő elegyedést a befogadó víztesttel. A kommunális 
szennyvíz humán széklet és vizelet, szuszpendált anyagok, hulladék és lakossági, 
kereskedelmi, valamint ipari eredetű kémiai anyagok elegye. A nyers, tisztítatlan szennyvíz a 
kórokozó ágensek, főként enterális kórokozók fő hordozója (Bosch, 1998). A szennyvíz 
megfelelő hatékonyságú kezelése kulcsfontosságú az egészséges környezet fenntartásához, 
amelyet a biológiai és kémiai szennyezőanyagok eliminálásával lehet biztosítani. Az érintett 
szennyvíztisztító üzembe Szolnok mellett még hat kisebb település kommunális szennyvize 
folyik be. Az elvezetett szennyvíz éves mennyisége 4418000 m3, az üzem 32000 m3/nap 
szárazideji kapacitással működik. Első körben kőfogón és 10 mm-es pálcaközű gépi tisztítású 
síkrácsokon folyik át a szennyvíz. Ezután 1,5 mm átmérőjű lyukperforált szűrőhengereken 
folytatódik a mechanikai tisztítás. A másodlagos, biológiai tisztítás levegőztetett 
eleveniszapos eljárással történik. Van lehetőség a másodlagosan tisztított szennyvíz 
fertőtlenítésére klórgázzal, de ezt csak hatóság előírásra (pl. járvány esetén) alkalmazzák, 
rendszeres fertőtlenítés nincs. A humán enterális vírusok fizikai eltávolítását a szennyvízből a 
szűrés és az ülepítés támogatja, de teljeskörűen nem biztosítja. A nagyobb részecskékhez 
tapadt vírusok eltávolításához ez a folyamatsor elegendő, a kisebb kolloidális részecskékhez 
(< 10 μm) asszociált vírusok átjutnak a felszíni vízbe folyó másodlagosan tisztított 
szennyvízbe (Templeton, 2008).  
A DNS vírusok jelentősen több szennyvíz mintából voltak kimutathatók, mint a vizsgált 
két RNS vírus, amely az egyes vírusok populáció szintű prevalenciájával lehet 
összefüggésben. A tisztítatlan szennyvíz minták átlagosan 105-107 genom kópiaszámban 
tartalmazták a vizsgált vírusokat literenként, amely értékek egybeestek más országokban mért 
eredményekkel (26. táblázat). Az átlagos koncentráció tartományt az egyes genocsoportú 
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norovírus és a szarvasmarha polyomavírus átlag titerei alulról közelítették meg. Ehhez 
hozzájárulhatott, hogy a pozitív minták aránya az egyes genocsoportú norovírus és a 
szarvasmarha polyomavírus vizsgálata során volt a legkisebb. A norovírus negatív minták 
eloszlása nem mutatott szezonalitást, míg a szarvasmarha polyomavírus télen és tavasszal 
nem volt kimutatható, csak úgy, mint a felszíni minták esetében. A nyers szennyvíz 
mintákban a legmagasabb egyedi és átlagos vírus koncentrációt a kettes genocsoportú 
norovírus esetében tapasztaltuk. A legnagyobb kettes genocsoportú norovírus titereket a téli 
hónapokban detektáltuk. A téli halmozódást a térségből kapott epidemiológiai adatok is 
mutatták, azokon a településeken, amelyek kommunális szennyvizét a vizsgált 
szennyvíztisztító üzem kezeli, a norovírus fertőzések száma a téli hónapokban tetőzött.  
Vírus  Vírus GC/L (minimum – maximum) Forrás 
HAdV  2,1 × 106 - 1,2 × 108 
Bofill-Mas és mtsai, 2006 
JCPyV  1,2 × 106 - 8,9 × 106 
HAdV  2,3 × 105 - 6,4 × 106 
Calgua és mtsai, 2013a JCPyV  4,2 × 105 - 2,4 × 106 
NoV GII  5,4 × 105 - 1,2 × 107 
HAdV  átlagosan 107 
Garcia és mtsai, 2012 
PAdV  átlagosan 105 
NoV GI  1,1 × 102 - 5,8 × 104 
Flannery és mtsai, 2012 
NoV GII  6,5 × 101 - 2,2 × 105 
26. táblázat: Minimum és maximum, valamint átlagos vírus genom kópiaszámok nyers szennyvizekben 
literenként irodalmi adatok alapján. HAdV: humán adenovírus; JCPyV: JC polyomavírus; NoV GI és GII: egyes 
és kettes genocsoportú norovírus; PAdV: sertés adenovírus. 
 
Az effluens vízminták 100 %-a humán adenovírus, 91 %-a sertés adenovírus, 84 - 84 %-a 
JC és szarvasmarha polyomavírus DNS-t tartalmazott; a minták 56 %-a egyes, 78 %-a kettes 
genocsoportú norovírusra pozitív volt. A vírus pozitív minták magas aránya arra utal, hogy a 
Tiszába ömlő tisztított szennyvíz a nagyfokú hígulás ellenére fontos forrása az emberi és állati 
enterális vírusoknak. Az állati vírusok kommunális szennyvízben való jelenléte jelzi, hogy a 
kommunális szennyvízzel állattartó telepek és/vagy vágóhidak szennyvize – részben 
illegálisan – szintén elvezetésre kerül. A másodlagos biológiai tisztítási folyamatsor végére a 
vírusok kiindulási titere átlagosan 90,0-99,0 %-kal csökkent (Fumian és mtsai, 2013; Okoh és 
mtsai, 2010; Ueda és Horan, 2004). A hazai vizsgálatsorozat alátámasztotta az irodalmi 
adatokat, 1-2 nagyságrendnyi csökkenést mutattunk ki a nyers és a kezelt szennyvíz között a 
vizsgálati periódus alatt. A másodlagos szennyvízkezelést követően mért vírus pozitív minták 
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magas aránya nem meglepő, ha azt tekintjük, hogy fertőtlenítőszeres és/vagy UV kezelés 
hatására sem lehet teljes mértékben eliminálni az enterális vírusokat a szennyvízből (Francy 
és mtsai, 2012; Hewitt és mtsai, 2011; Okoh és mtsai, 2010). A másodlagos szennyvízkezelés 
után az átlagos vírus titer 105 GC/L-re csökkent a DNS vírusok esetében, az RNS vírusoknál 
pedig 104 GC/L-re. A kettes genocsoportú norovírus esetében tapasztalt legnagyobb mértékű, 
átlagban két nagyságrendet is meghaladó eliminációt több, eleven iszapos szennyvíztisztítást 
alkalmazó szennyvízmű esetében is leírták (Flannery és mtsai, 2012; Lodder és de Roda 
Husman, 2005). Az eleven iszapos szennyvíz kezelés vírus eltávolító hatása két fő okból 
történhet (Wen és mtsai, 2008). A vírusok hozzátapadhatnak a szuszpendált anyagokhoz, 
ezáltal a szennyvíziszappal kivonódnak a rendszerből. Másodsorban a vírusok egyes 
metazoák és protozoák zsákmányaként szolgálhatnak. Egy Baranya megyei szennyvíztisztító 
telepen, ahol szintén másodlagos, eleven iszapos szennyvíztisztítás zajlik, C csoportú 
rotavírusok vizsgálata során 1-2 nagyságrendnyi csökkenést tapasztaltak (Meleg, 2007). A 
DNS vírusok és RNS vírusok eltávolításában tapasztalt különbséget a DNS vírusok 
szennyvízkezeléssel szemben tanúsított nagyobb ellenálló-képességének tulajdonítható 
(Fumian és mtsai, 2013).  
A szennyvízkifolyók minősítése jogszabály szerint indikátor baktériumok (coliformok) 
csíraszámának meghatározásával történik [27/2005. (XII. 6.) Környezetvédelmi és Vízügyi 
Minisztérium rendelet], amely jellemzően nem jelzi megfelelően a szennyvíztisztítás enterális 
vírusokra gyakorolt hatását és ezáltal a szennyvízkifolyóban előforduló vírusmennyiséget sem 
(Fong és Lipp, 2005). Az indikátor baktériumok esetében 99,99 % volt az eltávolítás mért 
hatásfoka, amely több nagyságrenddel meghaladta a vírusok esetében tapasztalt eltávolítási 
hatásfokot. A másodlagosan kezelt szennyvíz mintákban szignifikáns pozitív korreláció az 
állati vírusok és a humán adenovírus között állt fenn, valamint a két indikátor baktérium 
csíraszáma között. A másodlagos szennyvízkezelés során az érintett vírusok hasonló módon 
viselkednek. Az indikátor baktériumok másféle módon reagálnak az eleveniszapos kezelésre, 
mint a vírusok, ami a vírusoktól eltérő biológiai, fizikai és kémiai tulajdonságaiknak 
köszönhető. A felszíni vízmintákban is hasonlóan magas korreláció volt kimutatható a DNS 
vírusok között, ami a DNS vírusok környezeti behatásokkal szemben mutatott nagyfokú 
ellenállására vezethető vissza. A vírusok és az indikátor baktériumok között nem 
tapasztaltunk pozitív kapcsolatot. A Pearson-féle korreláció számítások alapján egyik 
indikátor baktérium sem alkalmas a szennyvízkifolyások által okozott vírusterhelés 
jellemzésére a felszíni vizekben. 
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7.3.3. MIKROBIÁLIS NYOMKÖVETÉS EREDMÉNYEINEK ÉRTÉKELÉSE 
Mivel a Tisza nagy vízgyűjtő területtel rendelkezik, így a pontszerű és a diffúz szennyezés 
eredetének azonosítása is nagy kihívást jelent. Ehhez hozzátartozik a vizsgálati területünkön 
regisztrált állattartó telepek magas száma is: a Tiszát környező településeken összesen 13 
sertés és 20 szarvasmarha telep üzemelt a mintavételi periódusban. Nagy sertés adenovírus 
szennyezést mértünk a Tiszában a másfél év alatt: a nyári hónapokban 106 GC/L, ősszel 105 
GC/L koncentrációban, és ebben az időszakban az összes felszíni vízmintából ki lehetett 
mutatni a vírust (Rusiñol és mtsai, 2014). A sertés adenovírus DNS-t tartalmazó minták 
aránya és a DNS mennyisége a négy felszíni mintavételi ponton elenyésző különbségeket 
mutatott. Nagyon csekély mértékben növekvő vírus titer figyelhető meg a Tisza 
folyásirányával. Ugyanezek a megállapítások érvényesek a szarvasmarha polyomavírusra is, 
azzal a különbséggel, hogy a szarvasmarha polyomavírust mindig egy nagyságrenddel 
alacsonyabb koncentráció jellemezte. Az alacsonyabb szarvasmarha polyomavírus titer 
hátterében állhat, hogy míg a sertés adenovírus a széklettel ürül és koncentráltabban 
perzisztálhat a vizekben (Hundesa és mtsai, 2009), addig a polyomavírusok vizelettel ürülnek 
(Hundesa és mtsai, 2010). Titerbeli különbség abban az esetben is előfordulhat, ha a térségben 
tenyésztett sertés állomány sertés adenovírussal való fertőzöttsége nagyobb, mint a 
szarvasmarhák szarvasmarha polyomavírussal való fertőzöttsége, amelyet az állomány mérete 
nagyban meghatároz.  
A szisztematikus vizsgálat keretei közt vizsgált négy, Tisza menti felszíni víz mintavételi 
ponton sem a humán, sem az állati vírusok titerében nem mutatkozott számottevő különbség. 
Mégis a közbeiktatott tiszai mintavételi pontokon a humán, a sertés és a szarvasmarha vírusok 
aránya változó volt, az érintett vírusok nem voltak kimutathatók minden közbeiktatott 
mintavételi ponton. Minden közbeiktatott mintavételi pontról származó vízminta tartalmazta a 
humán vírusokat, ezzel szemben sertés adenovírus a Csatorna2 mintavételi helyről egyik 
esetben sem volt kimutatható. Az ismételt mintavétel alapján feltételezhető, hogy a Csatorna2 
vize nem befogadója sertés ürüléknek. A nyers és a másodlagosan tisztított szennyvíz 
esetében humán vírus dominanciát vártunk, mégis megközelítően azonos arányban voltak 
jelen a vizsgált emberi és állati vírusok. A vizsgálati régióban a Tiszába folyó csatornák, erek, 
patakok kisebb koncentrációban hordozzák magukban mind a humán, mind az állati enterális 
vírusokat, a másfél év során a Tisza vizéből kimutatott magas vírus titerek nagy 
valószínűséggel nem a vizsgált befolyókból származnak. 
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A meleg és a hideg hónapok között tapasztalt minta pozitivitásbeli és vírus titerbeli 
különbségek arra engednek következtetni, hogy a Tisza vagy a Tisza egyik mellékfolyójának 
közelében szarvasmarha polyomavírust hordozó háziállatok legelnek, és az állatok 
vizeletének bemosódásával jutnak a Tiszába a vírusok. Télen az állati vírusokra 
vonatkoztatott alacsony pozitív minták száma, illetve az alacsonyabb vírus titer magyarázatául 
szolgálhat, hogy a Tisza és mellékfolyói befagytak, ezáltal útját állva a vízzel terjedő állati 
enterális vírusok áramlásának. A vízfolyás irányában tapasztalt enyhe növekedést és a 
szennyező források meglétét külső pontok mintázásának beiktatásával kívántuk tesztelni. 
Egyetlen csatorna esetében kaptunk sertés adenovírus negatív eredményt (mind a két 
mintavétel során), a fennmaradó hat beiktatott mintavételi ponton állati vírusok jelenléte nyert 
megállapítást. Így elmondható, hogy a Tiszába folyó csatornák és mellékfolyók is hordozzák 
az állati vírusokat, ezáltal tovább terhelve az amúgy is enterális vírusokat is tartalmazó Tisza 
vizét. A vizsgálatokat érdemes lenne kiterjeszteni olyan további állati vírusokra, amelyek 
leírása, illetve ürülékből történő kimutatása a pályázat kivitelezésével párhuzamosan zajlott és 
feltételezhetően vízben is előfordulnak: sertés enterovírusra (Boros és mtsai, 2011), sertés 
teschovirusra (Boros és mtsai, 2012), pulyka picornavírusra (Boros és mtsai, 2013), 
csirke/pulyka parvovírusra Carratalá és mtsai, 2012), szarvasmarha és juh hungarovírusra 




8. ÚJ TUDOMÁNYOS EREDMÉNYEK 
A jelen vizsgálatok jelentősen bővítették a kórokozó vírusok hazai környezeti 
előfordulásáról való ismereteket, és nemzetközi vonatkozásban is jelentős eredményeket 
szolgáltattak a vírusok előfordulását befolyásoló környezeti tényezők terén. A bevezetett 
módszerek lehetőséget nyújtanak az emberi kórokozó vírusok kimutatására az expozíció 
szempontjából jelentős vizekben, akár rutin vízminősítő vizsgálatok, akár járványügyi 
kivizsgálások során. A célkitűzések tükrében a tudományra nézve az alábbi új eredmények 
születtek: 
9 Sikeresen beállítottunk egy olyan módszer-rendszert, amely alkalmas a fehérjeburokkal 
rendelkező vírusokat megbízhatóan, gyorsan, egyszerűen kimutatni különböző 
szennyezettségű vízmintákból.  
9 Az alkalmazott módszer-rendszer – direkt kicsapatásos koncentrálási módszert követő 
szilikát oszlopos nukleinsav kivonás és tisztítás, majd vírus specifikus valós-idejű 
kvantitatív polimeráz láncreakció – hatékonyságát igazoltuk DNS és RNS vírusokra is. 
9 Magyarországon elsőként mutattuk ki humán adenovírus, enterovírus és kettes 
genocsoportú norovírus jelenlétét felszíni vizekből, természetes és mesterséges 
fürdővizekből. Esetenként a literenkénti humán adenovírus titert is meghatároztuk 
molekuláris módszerrel. 
9 Egy másfél éves vizsgálatsorozat során Magyarországon elsőként határoztuk meg a Tisza 
humán (adenovírus, JC polyomavírus, egyes és kettes genocsoportú norovírus) és állati 
vírusokkal (sertés adenovírus és szarvasmarha polyomavírus) való terheltségét. 
9 Megállapítottuk, hogy a folyóvíz hidrológiai paramétereinek változása és a 
víruskoncentrációk ellentétes trendet mutattak.  
9 A JC polyomavírus, a kettes genocsoportú norovírus, a sertés adenovírus és a 
szarvasmarha polyomavírus évszakos periodikusságát, valamint a humán adenovírusok 
folyamatos jelenlétét a Tiszában bizonyítottuk.  
9 A Nap UV sugarainak víruselimináló hatását JC polyomavírus esetében lehetett kis 
mértékben tapasztalni.  
9 Igazoltuk, hogy a Tisza mért fizikai-kémiai változói közül a vezetőképesség 
csökkenésével párhuzamosan csökkent a vizsgált DNS vírusok titere.  
9 A vizsgálatokkal alátámasztottuk, hogy a víz zavarossága negatívan befolyásolta a vírus 
titert, illetve a vírusok kimutathatóságát.  
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9 Meghatároztuk nyers szennyvízben és eleveniszapos technológiával tisztított 
szennyvízben a humán (adenovírus, JC polyomavírus, egyes és kettes genocsoportú 
norovírus) és az állati vírusok (sertés adenovírus és szarvasmarha polyomavírus) genom 
kópiaszámát. Ezzel egyidejűleg megállapítást nyert, hogy az elsődleges és a másodlagos 
(biológiai) szennyvíztisztítás átlagosan 1-2, maximálisan három nagyságrenddel 
csökkentette a vírusok mennyiségét a szennyvíz kifolyóban. A DNS vírusok 
eltávolíthatósága kisebb volt, mint az RNS vírusoké. 
9 Igazoltuk, hogy a Tisza sodorvonalába engedett másodlagosan tisztított szennyvíz 104-
105 GC/L vírussal terhelte a folyót, ami a nagy víztesttel elegyedve kihígult. 
9 Statisztikailag igazoltuk, hogy a két általunk vizsgált állati vírus hasonlóan reagál a 
fizikai-kémiai, hidrológiai és a meteorológiai hatásokra, valamint az eleveniszapos 
szennyvízkezelésre is. 
9 Az indikátor baktériumok és az enterális vírusok közötti kapcsolat hiányának kísérletes 
bizonyítása megtörtént, ami azért lényeges, mert olyan helyeken is folyamatosan és 
számottevő koncentrációban mutattunk ki vírusokat, amely ivóvíz kinyerésére szolgál, 
illetve kijelölt természetes fürdőhelyként működik. 
9 Mikrobiológiai nyomkövetési módszerrel megállapítottuk, hogy a vizsgálati területről 





A humán vírusok jellemzően emberi tevékenységek következtében kerülhetnek a felszíni 
vizekbe és a medencés fürdővizekbe. A vírusok a rekreációs, illetve ivóvíz célú felhasználás 
esetén vízzel közvetítve megbetegedést okozhatnak. A klímaváltozás befolyásolhatja a vizek 
állapotát, ezáltal a vírusok terjedését. Az ivóvízkivételre, szabadidős tevékenységekre 
használt vizekben az egyenetlen eloszlású csapadék miatt aszályok során a vírusok 
koncentrálódhatnak, áradásokkor pedig szennyvízzel elegyedhetnek. Ezért fontos feladat 
olyan vírus kimutatásra alkalmas rendszer beállítása, amellyel nyomon lehet követni a 
különböző vízi környezetek vírusokkal való terheltségét. 
A doktori munka során összesen 349 vízmintát koncentráltunk, majd molekuláris 
módszerekkel meghatároztuk öt különböző emberi és két állati enterális vírus jelenlétét vagy 
titerét. Háromféle koncentrálási módszer összevetését követően a direkt kicsapatás bizonyult a 
legmegbízhatóbbnak. A szilikát oszlopos nukleinsav kivonó technikával eredményesebben 
lehetett tiszta vírus nukleinsav koncentrátumot nyerni, mint a mágneses szilikát metodikával.  
A módszertesztelési periódusban felszíni vizek, természetes és medencés fürdővizek 
vírusokkal való szennyezettségét vizsgáltuk: a vizsgált minták 68 %-a humán adenovírust, 18 
%-a enterovírust és 42 %-a kettes genocsoportú norovírus tartalmazott. A humán adenovírus 
titer 1,2 × 102 - 2,4 × 105 GC/L között változott. A felszíni vizekben általános volt a vírusok 
jelenléte. Minden természetes és mesterséges fürdővíz tartalmazta legalább az egyik vírust.  
A szisztematikus vizsgálat során a Tisza mentén négy ponton felszíni víz, a Tiszába ömlő 
másodlagosan tisztított szennyvíz és nyers szennyvíz humán és sertés adenovírus, JC és 
szarvasmarha polyomavírus, egyes és kettes genocsoportú norovírus titer változásait és a 
külső tényezők vírusokra gyakorolt hatását vizsgáltuk 2011.01.10 - 2012.05.22. között 
kéthetes rendszerességű mintavételezéssel. Humán adenovírus pozitivitás jellemezte a felszíni 
vízminták 98 %-át, de a többi vizsgált vírus is nagy gyakorisággal jelen volt. A vízhozam, az 
áramlási sebesség, a vezetőképesség és a zavarosság befolyásolta a DNS vírusok 
koncentrációjának változását, az RNS vírusok kevésbé mutattak összefüggést a külső 
tényezőkkel, viszont szezonálisan változtak. A másodlagos szennyvíztisztítás a vírusokat a 
baktériumoknál kisebb hatékonysággal távolította el. A mikrobiális nyomkövetés során 
bizonyságot nyert, hogy a Tisza terhelése állati és humán forrásból egyaránt ered. Az 
indikátor baktériumok (E. coli és intesztinális Enterococcus) a vírusoktól eltérően viselkedtek 
a felszíni vizekben és a szennyvíztisztítás során is, amely ugyancsak felhívja a figyelmet a 




Human viruses are shed typically into surface waters and pool waters through human 
activities. Water-borne viruses can cause disease in case of recreational use or drinking water 
abstraction. Climate change may affect the water quality, and thus the transmission of viruses. 
As a result of uneven distribution of precipitation, the water used for drinking water 
abstraction and recreational activities can become more concentrated during droughts, or may 
be contaminated by wastewater during floods. It is therefore important to implement a 
suitable virus detection system, which can be applied for monitoring the viral load in different 
water bodies.   
Altogether 349 water samples were processed in this study. The presence or the titers of 
five human and two animal enteric viruses were determined. Direct flocculation was proved 
to be the most efficient in the comparison of three virus concentration methods. The viral 
nucleic acids were extracted more effectively with the silica column technique than the 
magnetic silica bead method. 
During the method development phase, the human adenovirus, enterovirus, norovírus 
genogroup II content of surface water, natural bathing water and pool water was determined: 
68%, 18 %, and 42 % were overall positive for human adenovirus, enterovirus and norovírus 
genogroup II, respectively. The human adenovirus titer varied between 1.2 × 102 - 2.4 × 105 
GC/L. The virus presence was universal in the surface waters. At least one of the target 
viruses was detected in every natural bathing water and pool water sample.  
The systematic study of human and porcine adenovirus, JC and bovine polyomavirus, 
norovirus genogroup I and II was conducted between 10.01.2011 - 22.05.2012 by bi-weekly 
analysis of Tisza river water from four sampling points, raw sewage and secondary effluent of 
a wastewater treatment plant emitting to Tisza. The impact of external factors on viruses was 
also analyzed. Human adenovirus was detected 98 % of the surface water samples, but the 
other target viruses were also present with high frequency. Water discharge, flow rate, 
conductivity and turbidity were shown to affect DNA virus concentrations. RNA viruses were 
less dependent on environmental factors, but showed distinct seasonality. Elimination of 
viruses – especially DNA viruses – during waste water treatment was less effective 
(maximum 1-2 logs) than bacteria removal. Microbial source tracking results indicated that 
the contamination in Tisza originated from both human and animal sources. The indicator 
bacteria (E. coli and intestinal enterococci) behaved differently than viruses in surface waters 
and during wastewater treatment. This underlines the need and importance of viral 
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13.1. A MINTAFELDOLGOZÁS SORÁN ALKALMAZOTT OLDATOK 
1 N HCl oldat 
- 34,4 mL tömény HCl 
- 400 mL ioncserélt víz 
1M NaOH oldat 
- 40 g NaOH 
- 1000 mL ioncserélt víz 
Fölözött tej oldat (PSM: Preflocculated skimmed milk) 
- 33,33 g tengeri só 
- 10 g fölözött tej 
- 1000 mL steril desztillált víz  
Glicin oldat 
- 18,75 g glicin 
- 1000 mL steril desztillált víz 
LB (Luria-Bertani) tápleves 100 μg/mL ampicillinnel 
- 10 g tripton 
- 5 g élesztőkivonat 
- 5 g NaCl 
- 1000 mL desztillált víz 
A 100 mg ampicillint a 121 °C-on 20 percig történő autoklávozást követően a már 40 °C-ra 











60. ábra: A humán DNS vírusok koncentrációinak változása a Tisza1-3 ponton 2011.01.10 - 2012.05.22. között. 
Kimutatási határ: 5,71 × 101 GC/L. Mintaszám Tisza1 humán adenovírus 33; JC polyomavírus 33. Mintaszám 























































































































































































































































































































































































































































































































































HAdV JCPyV Tisza3   N = 64 
Tisza2   N = 64 






61. ábra: A humán RNS vírusok koncentrációinak változása a Tisza1-3 ponton 2011.01.10 - 2012.05.22. között. 
Kimutatási határ: 5,71 × 101 GC/L. Mintaszám Tisza1 egyes genocsoportú norovírus 33; kettes genocsoportú 























































































































































































































































































































































































































































































































































NoV GI NoV GII Tisza3   N = 64 
Tisza2   N = 64 






62. ábra: Az állati DNS vírusok koncentrációinak változása a Tisza1-3 ponton 2011.01.10 - 2012.05.22. között. 
Kimutatási határ: 5,71 × 101 GC/L. Mintaszám Tisza1 sertés adenovírus 33; szarvasmarha polyomavírus 33. 


























































































































































































































































































































































































































































































































































PAdV BPyV Tisza3   N = 64 
Tisza2   N = 64 






63. ábra: Az indikátor baktériumok koncentrációinak változása a Tisza1-3 ponton 2011.01.10 - 2012.05.22. 
között. Kimutatási határ: 1,50 × 101 MPN/100 mL. Mintaszám Tisza1 E. coli 33; intesztinális Enterococcus 33. 



























































































































































































































































































































































































































































































































































Tisza3   N = 64 
Tisza2   N = 64 
Tisza1   N = 66 
